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 새 운 감염병  창  공  보건에 심각  고 
결 야  과 다. 2015  에  동  후  
  러스(MERS-CoV)는 민과 보건당 에 란  
주었고, 사 경  심각  실  래 다. 결과 , 
 감염병  체계  료 비스 경   식 게 
었 , 고 험  러스 감염에 처 는  보건 과 
계  보여 주었고, 료  신  개 라는 과  겨 
주었다. 60 에 처  견   러스는 2003  사람에게 
  감염  는 SARS-CoV가   상  
주  게 었다. 그 후  러스  병원   숙주  
역 에  가  재 게 었다.  
계   러스에  연 가 진  고 어 , 
 러스   생  결과  역  
지고는 지만, 아직 보들  산재 어 고, 에  
스들  근과  지 않다. 라  본 
연 에 는  러스  역  단 질들  생  
특징   보  공 는 HCoV-IMDB  여 연 들 
ii 
 
에게  보  공  주고  다.  스  
료   계통 생  시 여 에 알 지지 
않았   러스  험   결과, HCoV-OC43  S 
단 질  MERS-CoV  S단 질과 진  사 ,  
통 여 HCoV-OC43  변  여  지  감시가  
시 다. 본 연 는 새 운 러스  창 과  
러스  감시 등에   수 는 포매틱스   
 공    보건   시 다. 
,  러스  역 특   여, 트워  
 시  결과, 사람 단 질  IC1 단 질과 SARS-CoV  
비  단 질들 사  상   다. IC1  역  
 보체계  , 액 고, 브린   닌  등  
리  에 여 는 단 질  앞  연 가  진  
다 , 아직 지지 않   러스  역  에 
 실마리  공  주고 는 생  신  개 에 도움  
 수  것 다.  아가 는 개   차 에  
개  맞  료  개 에  는 연  료가  것 다. 
본 연 에   트워     역  연  
결과들  통 여 보여  간과 고 어갈 수 는  
 가능 , 러  연 는 시스  역  에 
 사  수  것 다. 
…………………………………………………………………………   
주 어 :  러스, 포매틱스, 역, 스,   
보건, 트워   
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 1 .   
 
1.1 연  경 
1.1.1  러스  특징 
1966 에 립  ICTV(International Committee on the Taxonomy 
of Viruses)에 는 러스  보편  체계  립 여, 매  
새 운 러스  보  에  러스  재  등  
보  공 고 다. ICTV  에   러스들  
‘Nidovirales’ 에 는 ‘Coronaviridae’과  러스 다. 
‘Coronaviridae’과는 ‘coronavirinae’  ‘torovirinae’  2개  아과  
 ‘coronavirinae’는 alpha, beta, gamma, delta coronavirus 4개  
 다(Table 1.1). 간에게 감염  는 는 
‘alpha coronaviruses’  ‘HCoV-229E’  ‘HCoV-NL63’  고, ‘beta 
coronaviruses’ 에는 ‘HCoV-HKU1’, ‘HCoV-OC43’, ‘MERS-CoV(Middle 
East respiratory syndrome coronavirus)’, ‘SARS-CoV(Severe Acute 
Respiratory Syndrome coronavirus)’  포 다(Chan et al., 2015). 
‘Nidovirales’ 에 는 러스들  직경  80~120nm 도 고, 
 가지고 는 (+) sense 단  가닥 RNA 러스  그 
태가 거  다 , 체  는 27~32kb 도 고, 
RNA 러스  가   체  가지고 다(Masters, 2006). 
 러스 는 다  가지 주   단 질  S(spike), 
M(membrane), E(envelope), N(nucleocapsid), HE(hemagglutinin-esterase)  
２ 
 
포 고 , 러스 체  3′ 말단 에 단 질들  
 가지고 다. ‘HCoV-229E’, ‘HCoV-NL63’, ‘SARS-CoV’는 S, 
M, N, E  개   단 질  가지고 고, ‘HCoV-OC43’과 
‘HCoV-HKU1’는 HE 단 질도 포  다  개   단 질 
 포 고 다. 러스  복  생 에 여 지 
않는 보  단 질들  도 단 질 들  사 에 
재 다. ‘MERS-CoV’는 5개  보  단  재 는 , ‘SARS-
CoV’  경우에는 8개  보  단  재 다(Raj et al., 2013). ‘S’ 
단 질  러스   막에 돌 어 ,  러스가 
 양  보 게 는 단 질 다.  단 질  동  삼량체  
 당 가 어 , 숙주 포막  수 체에 결 여 
 어 도  는 역  수  다.  주  원  
여 체뿐만 아니라, 포 독  림  극 도 
다(Enjuanes et al., 1995). ‘M’ 단 질  25-30kDa   단 질  
비리  막 단 질  고 , 러스  양  
고,  개  막통과 도  (transmembrane domain)  가지고 
다(Armstrong et al., 1984). ‘N’말단에 당  엑  도  
(ectodomain)  재 고, ‘C’말단에 엔도 도 (endodomain)   
러스  안쪽  6-8nm 도 연 어 재 다(Nal et al., 2005). 
러스  재 과 감염 에  역  고, ‘N’ 단 질과  
결  뿐만 아니라, 비리  막  만곡  가능 게 다(Neuman 
et al., 2011; Haan et al., 2003). ‘N’ 단 질   개  도  가지고 
, 각각  도   다   RNA에 결 여 
RNA  과 에 여 다(Chang et al., 2006; Kuo et al., 2002). 
포독  T 림 가 ‘N’ 단 질   지 다(Perlman, 1998). 
 단 질  포막뿐만 아니라,  내에도 재 , 포  주  
에  G2/M단계  지연  시 거 , 다  단계  어가지 못 게 
３ 
 
여 사  생  억  시 다(Wurm et al., 2001). ‘HE’ 
단 질  ‘beta coronavirus’  ‘HCoV-OC43’과 ‘HCoV-HKU1’에 
재 다.  단 질   숙주 포  포막에 는 
뉴라민산(neuraminic acid)에 결 여, 포막에 러스가 착 는 
역  다. 에스 가수 (esterase)는 뉴라민산  
아 틸  떼어낸다(Luytjes et al., 1998). 러  능  ‘S’ 단 질  
포 내  고, 러스가 막에   갈 수 도  
도 주는 역  다(Kato et al., 2005). ‘E’ 단 질   막에 
재 고, 안쪽에 C 말단  러  재 , N 말단  돌 어 
다. 능  알  지 않 , ‘SARS-CoV’  경우에는 
러스  M, N 단 질과 께 재 과  역  는 
것  알  다(Siu et al., 2008).  러스  단 질  
 특징  Table 1.2에 리 다. RNA  복 는 체  
5′ 쪽에  개  ‘ORF1a’  ‘ORF1b’  ORFs(open reading frames)  
재 다. ORFs  사가 루어지 , ‘pp1a’  ‘pp1ab’ 2개  다 
단  만들어지고, 2개  러스  단 에 여 16개  
비  단 질(Non structural proteins, Nsp)들  만들어진다. 러  
단 질들  러스 체  복  ‘subgenomic messenger 
RNAs’  사에 여 다(Ziebuhr, 2005).  러스 비  
단 질   특징  Table 1.3에 리 다. 
 사람에게 질  는   러스들  
 감염  는 가벼운 감  도  러스  알  
었 , SARS   후에,  러스들   
식 고 연 가 루어지  시 다(Susan et al., 2005). ‘alpha 
coronavirus’에 는 ‘HCoV-229E’  ‘beta coronavirus lineage A’에 
는 ‘HCoV-OC43’  50  에 리 어  었고 
(McIntosh et al.,1967),  ‘alpha coronavirus’에 는 ‘HCoV-NL63’과 
４ 
 
‘beta coronavirus lineage A’에 는 ‘HCoV-HKU1’  SARS   
후에 동  었다(Van et al., 2004; Woo et al., 2005). 러  
러스들  사람에게  감염  는 원  15~30%  
차지 , 신생아  고  , 질  가진 에게 는 
  감염  병    고, 특  ‘HCoV-NL63’  
 후 염과 연  다(Van et al., 2005). ‘HCoV-229E’는 계 
각 에  리  열들  차 가 거  재 지 않지만, ‘HCoV-
OC43’  같  지역에  리 라도 연도별  열   
다양  재 다(Chibo et al., 2006; Vijgen et al., 2005). 것  
‘HCoV-229E’는 간  감염  어 지 않는 , ‘HCoV-OC43’  
‘BCoV(bovine coronavirus)’  사 ,  동 리  염  
가능   수 다. ‘SARS-CoV’는 ‘beta coronavirus lineage B’에 
, 2002~2003   동 지 에     
후  원  러스 다. ‘SARS-CoV’는 폐  상 포  
감염시 고, 식 포  수지상 포에 여 포  사  
도 다(Peiris et al., 2003). 감염  포들  사 과 
 비 고, 질  는   역  
다(Spiegel et al., 2006). ‘MERS-CoV’는 ‘beta coronavirus lineage C’  
  러스  ‘HKU4’  ‘HKU5’  연  아, 
러스  근원지   여겨 었  청  연 에 는 
동지역  타  체가 견 고, 타  포에  ‘MERS-
CoV’  식  가능  것  견 여 연 숙주  타  지 게 
었다(Von et al., 2015; Eckerle et al., 2014).  
  러스들  감염  숙주 포 내   
시 다. ‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’   막에 재 는 ‘S’ 당 
단  ‘RBD(receptor binding domain)’  숙주 포  포막에 
재 는 수 체에 결  다. ‘SARS-CoV’는 숙주 포  수 체 
５ 
 
‘ACE2(angiotensin converting enzyme 2)’  결  고 ‘MERS-CoV’ 
는 ‘DPP4’  수 체에 각각 결 다(Li et al., 2003).   
러스들  ‘S’ 단 질들  숙주 포  포막에 재 는 
‘Ectopeptidase’라는 단   에 여 ‘S1’과 ‘S2 RBD’  
다(Yamada et al., 2009). ‘S1’  수 체에 결 , ‘S2 RBD’에 
 변 가 어  숙주 포  포막에   
감 어   결  티드가 다.  티드  여 
숙주 포   지질 에 결  루어지고, 러스  
뉴 리 시드가 포질 내  동 다. 탈  과  루어진 
후에, 러스  RNA 게  복 에 여 는 단 질들  역  
 mRNA  역  다(Masters, 2006). 숙주 포막  재 열 
  막   낭(double membrane vesicles, DMVs)  
고, 그 안에  러스들  사  복  진 다. 
낭 에  새 게  RNA는 N 단 질  싸여지고, 
포체  골지체  간 (endoplasmic reticulum-golgi intermediate 
compartment, ERIC)  동 여 다  단 질들과 립   후 
새 운 러스가 어 포막 쪽  동 후 포  
다(Azhar et al., 2014). 
 
1.1.2  러스   
러스  병원체들    질  생시 는 주  
, 러스   질   원  진료비 , 
업  차질,  보  시   등  사 경   
상당 다(Fendrick et al., 2003). 든 연  에  러스   
감염  경험 고 고, 아, , 역   들에게 는 
다(Cate, 1998). 역  연 들에  보   러스들 
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에 도 RS 러스(respiratory syncytial virus, RSV), 루엔  
러스(influenza viruses, flu), 타뉴 러스(human metapneumo 
virus, HMPV), 리  러스(rhinoviruses, RV), 라 루엔  
러스(parainfluenza virus, PIV), 아 러스(adenovirus, AV), 
 러스(human coronavirus, hCoV) 등  주   
 다.  러  러스들  도  상 포  
감염시 고, 숙주 포  단 들과 상  감염  
진시 고, 숙주  천 역과 후천 역   시 , 염  
거  질병  는 역  다(Ralph, 2013). 과거에 
  러스들  감  도  가벼운 상  
보 지만, 근에는   후 (SARS), 동아시아  
후 (MERS)  에  볼 수 었  것처럼, 심각  폐 질 과 
  후  동 , 사  다   
러스보다 아  러스가 재  고 다(Zumla et al., 
2015). ‘SARS-CoV’는 2002~2003   동  지 에  처  
생 여 29개  라  빠 게 어, 8,000  상  감염  
었고, 774  사망 가 생 여, 사  9~10% 도 다(Hui et 
al., 2014). 2004  후  SARS  감염  보고 지 않고 지만, 
여 객들  가  여 주변  신  병원체   
 가능   변  병원체   병  가능  재 어 
다. ‘SARS-CoV’가 는 동안 말라야 , 사 고양  
리 등  동  러스가 리 었다. 러  동 들에  
사람  수 체  알 진 ‘ACE2’가 었고, ‘SARS-CoV’  
매개체가 라고 알 다. 가  시 에 사 는  
사람들  러스   생  에 미 감염  었  
청  견  보 지만, 상  동 지는 않았다. 러  
결과는 미 래  가  시 에는  러스가 
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재 고 었 , 사람 집단  산    들  
  지 못  것 라고  수 다(Guan 
et al., 2003). ‘SARS-CoV’는 감염   직  에  
가 어 므 , 러스   가 과 병원에  리  
검역  강  등  감염  어  수 었고, 2003  6월 후에 
 수  감염  고는  단  감염  어 지 
않고 는 상 다(Peiris et al., 2003). 2012 에 동아시아 지역에  
동아시아  후  (Middle East respiratory syndrome, 
MERS) 라 리우는 사   새 운  질  
다.  질  원  러스는 HCoV-EMC/2012(human 
coronavirus-Erasmus Medical Center/ 2012) , 후에 MERS-
CoV(Middle East respiratory syndrome coronavirus)라고 재  
어 다(Van et al., 2012). ‘MERS-CoV’는 2012  6월에 사우 아라 
비아 에  처  견 고, 주  동아시아 지역  단, 타 , 
, 아랍 에미리트 지역에  생 다. 그러 , 통수단  
달과 각  역    등  여, 럽, 아 리 , 
아시아 등  갔다(Oboho et al., 2015). WHO , 
2014 에는 2012  9월 후  2014 지 857  감염  
생시 고 334  사망 가 생 여 사  35% 도 
달 (WHO, 2014), 2016  6월 지  통계  보 ,  계  
27개  라에  감염  보고 고,  ‘MERS-CoV’에  감염  
수는 1,769  사망  수는 630  사  35% 도라고 보고 
다(WHO, 2016). 
2015  5월 에    ‘MERS-CoV’는 2016  
1월 러스  식   지, 186  감염 가 생 고, 
36  사망 , 16,000  상  과 료 사 가 격리 
었다(Korea centers for disease control and prevention, 2015). 러  
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감염  생  동아시아   지역에  가  많  감염 가 
생  것  었다(WHO, 2015). 에  ‘MERS-CoV’  
생   러스  감염 에  새 운 특징  보여 
주었 , 고 험  러스 감염에 처 는  보건 과 
계  보여 주었다. 는 앞   수 는 신 변  
러스에  과 에 과   수 는 비책  
마  시  알  주었다. 내에  생  ‘MERS-CoV’  
특징  동지역  감염 상과는 차 가 어,  러스  
험 에 심  집 고 다. 동지역 감염  특징  주  타 
등  동 에  감염  루어 고, 35~40%   사망 에 
비 여  낮았다. 주  근  감염에 여 감염  
루어 고, 가 진 에 라 병원  감 는 경  
보 다(Butler, 2015; Banik, 2015). 에  생  ‘MERS-
CoV’감염  특징  사람 간  가 루어지고, 3차 감염  
생 고, 슈  지 등 는   보여 주었 , 
사망  약 20% 도  낮았다(Je et al., 2015).  
 
1.1.3  러스  연  
 러스에  연 들  살펴보 , 2016  수  
연  에    8개 ‘MERS-CoV’  S 단 질과 
131개 ‘Reference MERS-CoV’  S 단 질   열  여  
계통수  연  시 다(Kim Dw et al., 2016).  결과 
에  리  8개  균주  S단 질 열  2015  
사우 아라비아 Riyadh에  리 었  ‘MERS-CoV’ S 단 질과 
열과 99.68~99.9%   동질  보 다. 에  리  
‘MERS-CoV’  S 단 질  ‘RBD’ 시 스에  T3177C  C3267T  
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돌연변  다. 러  돌연변 가 에  ‘MERS-CoV’  
 에  미쳤는지  여 는  연 가 진  어야 
 것 라고 언 다(Kim Dw et al., 2016). 다  연 에 는 
2015  ‘MERS-CoV’에 감염  13  에  리  S 단 질에  
2개   돌연변  견 고, 러  돌연변  가진 
러스들  사람  ‘CD26’ 수 체에 결 는  어  
러스가 포 내   어 워지므 , MERS-CoV  
체  사망  35%보다 우리 라  사망  20%  낮  
라고 보고 다.  ‘CD26’에 체 처리   
 어지는 결과도 얻어   후 연  안 고 
다(Kim Y et al., 2016). 2015  질병 리 본 에  시  연  
결과에 , 2015  5월 내 ‘MERS-CoV’  검  
러스  2015  2월에 사우 아라비아에  검   
러스  염 열   결과, 염 열  동질  
99.61%  매우 사 ,   러스는 2013  
타  사우 아라비아(Hafr-Ai-batin) 지역에  생   
원   러스  사  열  가지고 었다(Korea Centers 
for Disease Control and Prevention., 2015).  다  연 에 는 에  
검  ‘MERS-CoV’, 에  검  러스, 
사우 아라비아에  검  6개 러스  염 열  여, 
계통수  실시  결과, 염  열  동질  99.90~99.96%  
매우 았고,  재   시  결과, 6개  
러스에  공통   재  어  것  알 수 
었다. 재 지는 러스  재  변 가 병원  가  
도  가 등에  미 다는 연  결과는 없지만,  
러스   변  여  감시 등  꾸  진 야  
과  아 다고 보고 다(Wang et al., 2015).  
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 규  게   단 질체   러스 감염   
러스  숙주 사  복  상  등  트워  
는  어 다.  들 ,   실험과  
 체 게   여 사람과 루엔  ‘H1N1’ 
사  상  트워  , 결과 1735개  후보 
 동 다(Shapira, 2009). 마찬가지 , 213개  숙주 포 
 ‘HIV-1’  는 단 질  여 트워   
시 여 ‘HIV-1’  DNA  개시에 여 는 40개  새 운 
후보  동 다(Konig et al., 2008). ‘SARS-CoV’  단 질들 
간  트워   시  결과 ‘Nsp2’, ‘Nsp8’과 ‘ORF9b’ 
단 질  다  단 질들과 다양 게 상 는 결과  얻었고, 
실험  통 여 ‘Nsp8’  러스  복 에 여  지만, ‘Nsp2’  
‘ORF9b’는 러스  복 에는 여 지 않고, 러스  
병원 과  다는 결과  보고 다(Von et al., 2007).  다  
연 에 는 질  가지고 는 가 ‘SARS-CoV’  ‘HIV-
1’에 감염  었   어 는 상  결과  질  별  
여 트워   시  연 도 보고 었다(Moni et al., 
2014). 러  포매틱스   러스  숙주 
간  상   들  새 운 러스  창  
에 재 는 러스  재  변  등    




1.2  러스  숙주간  상  
1.2.1 러스  역 시스   
러스는 살아 는 포 내에 만 살아가는 생체  
숙주가 다 , 러스도 살아갈 수 없  에, 숙주  
역체계  러스는 게 균  지  상   
진 여 다(Zinkernagel, 1996). 러스에 감염  ,  
단계  역  어 다. 첫 째  숙주가 러스에 
신  는 ‘ 천  역 (비특  )’  
 여, 연살 포(natural killer lymphocytes)  
수지상 포 (dendritic cell)  극 는 등 러스  상태  
고, 포사 , 식균 , 보체계   등에 여 차  
어가 어 다. 러스  복  등  어  감염  진  
 ‘후천  역 (특  역 )’  시 다. 후천  
역 에는 B 림 에  러스  특  체들  
생 는 체액  역 과 감염  포  죽 고, 포독  
T림  생 시 는 포 매개  역  다. 러스가 
포에  에는 체도 과  러스  능  
다. 감염에 여 는 체는 IgA, IgG, IgM  여  
다. IgM   청 검체에  견  , 는 근에 는 
재 감염  어 는 상태  미 다. IgG는 청에 가  많  
비  재 , 랜 간 동안 생 고, 그 결과 과거에 감염  
었  병원체에 여 빠 게 역  어  수 다. IgA 
체는 막에  숙주 어에  역  , 보체  
시 지 않 므 , 막 에 심  염  지 않고 
러스 감염  막아내는 역  다(Lamm, 1997). 포 독  
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T림 는 립  러스  감염  거 고 결시 는  
결  역  다. T 림 는 원 공 포(Antigen presenting 
cells, APCs)  에 재 는 ‘MHC I’과 ‘II’에  러스  
 지 다.  사 들  B 포  T 포  상  
 어 게 고,  포   진시 다. 러  
후천  역  결과 랫동안 지 는 억 포  생 고, 
같  러스에 재감염  어  보다  빠 게 역  
어 는 것  가능 게 다(Teri et al., 2013). 지만, 러스는 
 같  단계별 숙주  어 에 는  가지고 
어,  감염  고 사라지거 , 평생 숙주에게  
생  복 는 지  감염  거 , 역  생  
후에 재감염  루어  경우  상  악  시 는 등 
러스  에 라 다양  역  타 다(Hwang et al., 
2004).  
 
1.2.2 러스  상  는 역 단 질 
러스  천 역에 여 는 포들에는 NK 포, 수지                          
상 포, 식 포, I  , , 사 과 같  수  
 매개체들  다. 연 살  포는 감염  포  살  
 러스  복  직  막아내거 , II   
‘IFN-r’  여 간  막아낸다. 수지상 포  식 포는 
 식 수 체(pattern-recognition receptors, PRRs)가 재 , 
병원체마다 고 게 가지고 는 특  (pathogen-associated 
molecule pattern, PAMP)  역 포  PRRs  식 여, 러스 
감염 시 처  타 는 ‘IFN-α/β’, 사 ,  비  
진시 다. , 원 공 포  역  , NK 포, B 
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포, T 포  도  다(Laiosa et al., 2006). 들  
천 역계가 러스 감염  처리 는 주  , I  
 비 여 러스  어, 역계  , 포  
과 사 에 여 다(Goodbourn et al., 2000).  9  
염색체에 단  집단  재 , 아미 산  열과 수 체 
식에 여 ‘IFN-α’, ‘β’, ‘α/β’  다. ‘IFN-α’는 러스 
감염에 직  고, ‘IFN-α/β’는 감염  포에  비 , 
주변 포  러스 감염  막는다(Stark et al., 1998). ‘IFN-α/β’는 
‘I  IFN 수 체’에 식  , 수 체   ‘Jak1(Janus 
kinase 1)’과 ‘Tyk2(Tyrosine kinase2)’가  고, 사  
‘Stat1’과 ‘Stat2’  가   ‘Stat1-Stat2’ 복 체가 
 다.  복 체에   9 (IRF9)  결  
후,  내  ‘ISREs(IFN-stimulated response elements)’  에 
결  루어지 , 러스  과 후천  역  에 
여 는 ‘ISGs(IFN-stimulated genes)’  생 다(Aronson et al., 2002). 
질 포 양 수지상 포가 ‘INF-α’  주 생산 포  
식 포에 도 생 다. ‘INF-β’는 여러  포에  생  
다. ‘I  IFN’  가  강  극  러스  산 다. 
포질 내  ‘RIG(retinoic acid-inducible gene)’ 사 수 체  ‘RIG-I’, 
‘MDA-5(melanoma differentiation associated antigen 5)’  
엔도 (Endosome)에 재 는 식 수 체   
‘TLR(toll like receptor)-3, 7, 8, 9’에  러스  산  식 게 
,  가 는 신 달  통 여 ‘I  IFN’ 
  다(Heil et al., 2004 ; Kato et al., 2005).  
러스 RNA는 숙주 포  포질에 들어  ‘5´ capping’  고 
고, 사과  동안에는  막   낭(double membrane 
vesicles, DMVs)안에  루어지므  숙주 포  포질에 재 는 
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‘RIG-I’  ‘MDA5’  같   들에  지가 지 
않 므 , 러스  단 질  가능 다(Van et al., 2008). 
감염  숙주가 만들어낸 러스  단 질  ‘Nsp1’, ‘Nsp3’, Nsp7’, 
‘Nsp16’, ‘N protein’, ‘M protein’, ‘PLP(papain-like protease)’  ‘SARS-
CoV’  ‘ORF6’, ‘ORF3b’  ‘MERS-CoV’  악 리 단 질(accessory 
protein)  ‘4a’, ‘4b’단 질   도  신 달  
억 다(Chan et al., 2015; Raj et al., 2013). ‘Nsp1’  IFN  생  
는 가지  능  가지고 다. 첫 째 능 , ‘STAT1’  
산  지 여 감염  포   신 달  고, 
 생산  지 시 다(Wathelet et al., 2007). 째, 
숙주 포  40S 리보 에 결 여 리보  역 동   
시킴  숙주 포    다(Raj et al., 2013). 
째, 숙주 포  mRNA에 결 여 숙주 포가 신  단 질  
만드는 것  다(Kamitani et al., 2009).  ‘PLP(papain-like protease)’ 
도  통  생  ‘Nsp3’는 ‘IRF3’  탈 비 틴    
 지 고, ‘IFN I’  생  다(Chen et al., 2014). 
‘Nsp7’  ‘RIG-I’ 신 달  여, ‘IFN I’  생   
시 다 (Totura, 2014). ‘Nsp16’   러스  RNA에 ‘20-O 
틸 ’  통 여 숙주 포  RNA  별  가능 게 
만든다(Menachery et al., 2014).  단 질  ‘N’ 단  
‘AP1(activator protein 1)’  신 달과 ‘PKR(protein kinase R)’  
능   시킬 뿐만 아니라, ‘NF-kB(nuclear factor-kB)’   
여 ‘IFN β’  생  다(Raj et al., 2013; Kopecky-Brimberg 
et al., 2007). ‘M’ 단 질  RIG-I, MAVS, IKKɛ, TBK1  포 는 
‘RIG-I’ 신  여 ‘IFN β’  생   시 다(Siu et al., 
2008). ‘SARS-CoV’  ‘ORF6’는 사에 여 는  ‘STAT1’  
  여 ‘IFNAR’가 비  고, ‘JAK-STAT’신  달 
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능   ‘IFN I’  생  억 다(Frieman et al., 2007). 
‘ORF3b’는 ‘MAVS’  ‘RIG I’  통   신  달  
다(Kopecky et al., 2007). ‘MERS-CoV’  ‘4a’는 ‘MDA5’  
결 여, 러스  dsRNA  식    ‘IFN’  
 다(Niemeyer et al., 2013). ‘4b’는 ‘IFN-β promoter’  
 여 ‘NF-kB’  신 달     
 막는다(Matthews et al., 2014). 숙주 포   생  
억 는 ‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’  단 질   능  
Table 1.5에 리 다. 식 포 에 도 단 에  래  
식 포가 ‘MERS-CoV’에 감염  어  포 내에  
러스가 복   수 다. 감염 후 48시간 내에 다  사람에게 
감염   ‘MERS-CoV’에 감염  단  래 식 포에  
‘viral RNA’가 2~4  도 게 가 다.  감염  
식 포에  ‘MERS-CoV’는 ‘IP-10/CXCL- 10’, ‘MCP-1/CCL-2’, ‘MIP-
1α/CCL-3’, ‘RANTES/CCL-5’, ‘IL-8’, ‘IL-12’  같  염 , 주  
사 과   도 다(Zhou et al., 2014). SARS-
CoV  경우에는 사람  식 포  감염 시킬 수는 , 포 
내에  러스  복 는 어 지 않고, 러스  도 
생 지는 않지만, 감염  포에  ‘IP-10/CXCL10’, ‘MCP-
1/CCL2’  같  염   비 게 다. 그러  
천 역  주  역  는 러스  사  ‘IFN-α’  
‘IFN-β’는 도 지 않는다(Cheung et al., 2005). 수지상 포는 
병원체가  시에 역계  수  보  역  는 포 , 
천 역과 역  다리 역  다. 단 에  래  
수지상 포가 ‘MERS-CoV’에 감염  , 러스  RNA  
러스  원  가가 다. 감염  포에 는 ‘IFN-β’  ‘IFN-
α’는 지 않는 , ‘IFN-γ’, ‘IL-12’, ‘IP-10/CXCL-10’, 
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‘RANTES/CCL-5’  비가 ‘SARS-CoV’에 비 여 훨씬 았다(Chu 
et al. 2014). ‘SARS-CoV’에 감염  포에  러스  복  등  
어 지는 않지만, 포 에 ‘MHC class II’  보  극  
등  과 같    능  숙  통 여 T 포  
극  수 는 능 과 ‘TNF-α’, ‘MIP-1α/CCL-3’, ‘RANTES/CCL-5’, 
‘IP-10/CXCL-10’, ‘MCP-1/CCL-2’  같  사 과  
비  도 다(Law et al., 2005).  
‘SARS’  ‘MERS’ 에  보 는 림  감  특 , T 
림  감 는 아직   재 알 지지 않았다. ‘MERS-
CoV’   후 루어진 근 연 에 는, 사람  ‘DPP4’  
질  시  T 포 결   경우에, 폐에  ‘MERS-CoV’가 
재 고,  실험  B 포 결  에 는 러스가 
검 지 않았다. 는 T 포가 러스  병원 에 여 는 
 역  고  알 수 다(Zhao et al., 2014).  
‘MERS-CoV’에 감염  T 포들  capase   사   
도 다(Chu et al., 2015). ‘MERS-CoV’가 T 포  감염시 고, 
사  도 는 러  특  능  러스   
병원  는 것   다. ‘SARS-CoV’  감염  
병원  는 T 포  역  게 지 않았다. 
  실험  통 여, ‘CD4+ T 포’  결  간질  폐 과 
폐 직에  ‘SARS-CoV’  거가 지연  는 것  찰 고, 
는 체  생  감  림  폐에 여들게 는 







1.3 러스에  생 보  
1.3.1 러스  역 스   
생  술과 포매틱스 들  달  
여 체   결과  실험 결과들   늘어 고 다. 
러  보   고 여 2차 연  가능 게 주는 
스   , 내  많  야에  
스가 고 다. 지만,  러스   
근에 어  시 고 주   시   
스   다  러스들에 비 여 많   
실 다.  연 에 도  러스   단 질  
단독    스는 2007 에 개  
‘CoVDB’(http://covdb.microbiology.hku.hk)가 지만 재는 
업 트가 루어지고 지 않  실 다. 개  당시, 3000개 
도  러스 열 보  체 게  264개 도  
GenBank에  수집 여 보  공 다. ‘MERS-CoV’가   
라  ‘MERS-CoV’에  보는 포 어 지 않다(Huang 
et al., 2008). 내에 는 2007 ~2008  질병 리본 에  연  사업  
  러스  스가  었고, 재는 
‘VSD’(virus sequence database , http://vsd.cdc.go.kr/vsd)에 다  
러스  같  편재 었다. 2008  당시 스에는 
4,965건   러스  보  참고 헌과 께 공  
주었 , 재는 ‘VSD’에   보  다운 드  수 다.  
 러스  스가 단독    
스는 지만, 여러 러스  통  어 보  
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공  주는 스가 어 다.   
스는 ‘VIPR’(http://www.viprbrc.org)  , 다양  숙주에 
 러스  열 보, 단 질 , 원결 , 상/감시 
타  등  공  주  상동  검색, 열 , 계통수  
등  가능 도   어 다(Pickett et al., 2012).  
러스 에 에게 랜 간 동안 지  감염  
고 는 러스들에  연 는 많  어 는 상 고, 
스  도 많  어 다.  들   감염  
 러스  루엔 에  스는 에 
11개 도가  어 다. 루엔  러스  열 보, 
  도 , 역  보, 숙주  상  등 여러가지  
보  공 여 연 들에게 2차  연  게  수 
도  공  다. 각각  스에 어 는 
게  수  열 보  수, 공 는 보들  특징과 참고 헌  
Table 1.7에 리 다.  
 러스  숙주 간  상  결과  공  주는 
스는 내에는 재 지 않 ,  경우에는 
‘VirHostNet’(http://virhostnet.prabi.fr) 과 ‘virusmentha’(http://virusmentha. 
Roma2.it)에  ‘SARS-CoV’  숙주 단 질 사  상   
공  다. 아직 지  러스  역  상  등  
연 가 진 에 어 도 고, 스  도 
 실 다.  스도  러스에  
보는 다  러스들에 비 여  고, 공  주는 
보도 상  는지 없는지  여 만  가능 여, 
 러스  역특  가지는  마커 등  
후보 질  는 에는 계가 었다. ‘VIPR’에   
러스  원 결  보  공  주고 , 숙주  
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상 과  는  어 지 않다. 에 연 가 
많  루어진 러스들과 숙주 간  상    
 스들  특징과 참고 헌  Table1.6에 리 다.  
 
1.3.2 계통수  
 단 질  열 보  여 생  개체 간  
연  연 거  진  연  수   다양  
포매틱스  다. 계통수   러  
연 들에  가  많  고 , 게   진  능  
는  어    지고 다(Felsenstein, 2003). 
계통수는 생 체  (Organism)  (Species)  진  계  
보여주    , 계  보여주는 각각  그룹  
(Taxon) 라고 다. 계통수는 가지   
드  가지  어 , 가지는  개  드  연결  
다. 드는  드(External node)  내  드(Internal node)    
,  드는 고 는    미 고 내  
드는  다   드가 공통 상  가지고  
미 다(Barry, 2001). 는 각 개체  그룹들  염 열  
고 든 리에  열들 간   비 여 계산  
 거리  탕   가지  계  타내어 그 연  
계  보여 다.  가지에 거  가 운 가지에 수  
진  계가 가 운 것  보여 다. 계통수  여 
아미 산  DNA  열  , 는 는 
‘Pairwise Alignment’, ‘MSA(Multiple Sequence Alignment)’, ‘Local 
Alignment’, ‘Global Alignment’  등  다. 계통수  는 
 게 ‘rooted’ 계통수  ‘unrooted’ 계통수  눌 수 고, 
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 거리  과 열 내  진  는 특   
 눌 수 다. ‘Rooted’ 계통수는 공통 상   드러 는 
 ‘unrooted’ 계통수는 공통 상  지 않다. 거리  
 계산  빠 지만 염 열 간  차  거리 만 
산  염 열 체  보가 사라지는 단  , 
 는 ‘NJ(Neighbor-Joining)’  ‘UPGMA(Unweighted 
Pair-Group Method with Arithmetic Mean)’  다. 거리  
 다    여,  들 간  시 스  
차  거리 (Distance matrix)  여 계산  다(Barry, 
2001). ‘UPGMA’는 계    리 집(Cluster)  
 거리  는  다. 근원(Root)  
 거리가 든   같게  다(Sokal et al., 1958). 
NJ  거리  는 에 는 ‘UPGMA’  사 지만, 
집  지 않고 내  드  거리  직  계산 여 
거리  는 차  다(Barry, 2001). 특   
는 ‘MP(Maximum Parsimony)’, ‘ML(Maximum Likelihood)’, 
‘Bayesian Markov chain Monte Carlo’  등  다. 들 들  
진  역사     수 지만 매우  계산 시간  
 는 단  다. 러  다양   알고리  여 
개  상  계통수  그램  Table 1.4에 리 다. 
 
1.3.3 트워   
 생 보  지  고, 다양  야에   
고 , 특  생  과  연 에   과  등  
 다양 게   고 다. 수많   
연  실험에  얻어지는 결과 들   다  특징   
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가지게 고, 러  들  복 과 역동  가 고 다. 
재 러  열 단 질   단 질체 , 지,  
  타 실험 들  별개  스에  다. 
러  스는  특징에  포맷  보  
고  에, 생  시스  복   
는 각각  스에  보   식  
결  가 다. 러   결    
트워   많   고 다(Lenzerini, 2002).                                                       
트워   생 체  는 포  내 에  어 는 
들 간   계 , 포 간  상  등  시스  
는 다. 복  생  상  트워   질과 
연  지어  가능 다. 트워  는 게 신 달 
트워 , 사 트워 , 단 질 상  트워 ,   
트워  눌 수 다. 신 달 경 는 특  극에 여 
순차   는 단 질들  열  타내는 것 , 
러  경 는 독립 지 않고 단 질들간  상  통 여 
복 게 연결 어 다. 러  상  연결  신 달 
트워 라고 , 드는 단 질   같  신 달 
질 , 링 는 질들 간  신 달 과  미 다. 사 
트워 란 생체 내에  어 는 사  통 여 타내는 
트워  사 질  드  타내고  진 는 
 링  타낸 트워 다. 단 질 상  트워 는 
단 질들 간  결 계  타낸 트워 , 드는 단 질  
링 는 단 질들 간  결  미 다. 단 질들 간  결  
 없 므 , 단순   트워 가 는 것 다. 
  트워 는 복  들 간   계  단순  
시  는 트워 다. 러  트워   러스 
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감염 동안에 포에  어 는 단 질  들 간  
상   도울 수는 지만, 들  병원 에 어  
 미 는지에 여  게  수는 없다. 지만, 
포매틱스   다 , 러스  숙주 사  
상 에  실험 결과들  동 고, 다변량   
가능 게 여 생  에 근  결과  도  가능  
것 다. 트워    다양   그램  개  어 
, Table 1.7 에 리 다.   다양   
러스  감염   주어 러스  병원   
폭   것 ,  러스 료   새 운  






1.4 연   
 러스   2000  시  어 
연 간  지 못 고,  러스가 고병원  특징 
에 연  여러 가지 약과 계  어 실험 등  연 가 
 루어지지 못 고 는 실 다. 에 도  
러스  연 는 미진 , 2015 에 ‘MERS-CoV’   
루어지  여러 연 들  진 고 다. 지만,  
 러스  감시 체계   안 등  역  연 가 
주  루고 는 실  포매틱스   
 러스  감염원  역  등  연 가 많  
루어 야  것 다. 신  연   주  S 단 질  심  
루어지고 어, 다  비  단 질들  연 도 병 어야  
것 다. 러  연 는 아직 지 개 지 못  료  신  
개 에  료    수  것 다. 체에  어 는 
역  다양  생  들  여 만들어 내는 거  
트워킹 다. 역   여 연 들  실험  
통 여 많  들   고 다. 컴퓨   
포매틱스  역 에 도   역  많  
실험 료들  여  가능 게 었고,  탕  
체 역체계    다양   도 들  개  고 
다. 아직 우리 라는 러  에  에 쳐지고 는 것  
사실 다. 지만, 우리 라  강  IT 라  여 연 에 
차  가 다   연 결과들에 지지 않  결과가 보고  
수  것 다.  
근에는 생  술  달  여 러스  
, 단 질   그 능 등   보가 쏟아  
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고 다. 역   단 질들도 그 열  능  
지고 ,  들  신 달경  등도 많  
고  그 보들  산재 어 다.  연 들  
‘NCBI’  ‘GenBank’  ‘Uniprot’과 같  스  여 
 러스   역  들   보  
열 보 등  얻  수 다(Figure 1.1). 지만, 는 든 
생   열  비슷  들  열  어 
산재 어  에, 원 는  열  단 질  
수집 는 에는 상당  과 시간  다.  재  
 러스  스는 든 러스  아  
스    차지 고  에,  
러스  연  는 열 보  특징 등  고 
수집 는  여러 단계  업  수 야 다(Figure 1.2). 러  
과 시간  약  는  러스   
특징  열 보  특징 등에 라, 고 여 2차 
연 에 쉽게  수 는  스   
다. , 러스  역  스는 그 수가 
다. 역  단 질과 는  별, 지역 간  
차 가 재  에 우리 라  특 에   
수집 고 여 는 스    
러스  역 특  연  에 어 어야  연 다. 
 아가 는 우리 라에  는 주  병원체에 여 
에  역 특   등   도  
연 다. 앞  러스  역  에 어 
포매틱스   근  드시  연  
  것 다. 역 보  통  역 에 컴퓨  과 , 
수 , 통계, , 생 , 체 , 단 질체 등  연  
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결 시  야 다. 아직 지는 역 보  달  단계에 
지만, 러  연    역  연  가  시킬 수 
 것 다. 역  연 에 산  시는 실험실에   
실험 계 등에  고, 통  는  수 
없었  가 들  검 에     수  
것 다. 러  연 는 역  단   가능 게 주고, 
시스  생 과 연 어 지 않  많  생 상  











1.5 연    
 2015  ‘MERS-CoV’   막  여 수천  
보건 당 들   에도 고, 186  감염  
36  사망 , 166,000  도  격리 가 생   막  
사 경  실  야 다(Choi , 2015). 는 재 지 사우  
아라비아 지역  고 가  많  감염  사상 수  생 
시  사  보고 었다(WHO, 2015). ‘MERS’   양상  다  
라 는 차 가 어 에  다양  연 가 진 고 , 
우리 라  특징에  연 가 많  , 에  연 가 
 진 어야  것 다. 감염  사람에게  다  사람  
가 가능 게  심각   러스   계   
 것 , 러    는 ‘MERS-CoV’질 과 
역  가 어야 다(Rahul et al., 2016). 우리 라에  
‘MERS-CoV’  도가 신  가 러스  변 가 아닌 
여러 가지 경    양상태, 건강 상태, 
개개  가지고 는   차   역  
차 가 원  것 라 상  수 다. , 같  경 건에 도 
러스에  처 능  다 게 타 고, 감염  에 
차 가 었  것  개개  역  차 라고 생각 다. 
라   러스에  역  가 아직 지 
개 지 못  료  신  연 에 도움   것 다. 에 본 
연 에 는  러스  보  께 숙주 포  역에 
여 는 산재 어 는 보  수집 고, 체계  고 
여 사 가 쉽게  수 는 스  
,    2차 연 에 게 사  수 
도  는 것에  다. 포매틱스   
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 러스  역 특  연  통 여 러스  
 단 질  변  여  등  , 새 게 
거   킬 수 는 가능  는 신변  
러스  여, 지  감시 고,  생  
비  책  미리 수립  ‘MERS’ 사태  같  상  
어 지 않도  고, 신  료  개  등에 여 는 것에 
그  다.  통  역  연 에  는 시간과 
 단  시 주고 실험 등  지 못 는   
가능 게 , 아직 지지 않  수많  체내 
역  에   료  공  주는   다. 
 아가 는 러  연  결과   개  간   
에  비 는 러스  감수  여  차  등  고 
규 는  공  개  맞  역 료  등  개 에 
료  역   것 다. 
 연   악 , 첫째  러스  역  
단 질과  보들  공 는 스  여 
연 들에게  보  공  주고  , 째 
포매틱스   연   통 여 에 
알 지지 않았   러스  험  고,  
러스에  변  여  지  감시 등   
안 고  고, 째,  러스  역 특   
통 여,  러스  역단 질들  재   아직 
지지 않  역   실마리  공  주고, 개 지 
않  료  신  개 에 도움  고  다.  
아가 는 개  역  차 에  개  맞  






Figure 1.1 GenBank data before processing. The form of initial data obtained from 


















b) SQL format 
 
 
Figure 1.2 GenBank data after processing using JavaScript. GenBank data are 
changed using JavaScript in the a) FASTA format of nsp1 and b) in the SQL format 







Table 1.1 Classification of coronaviridae. 
Subfamily Genus  Species 
Coronavirinae 




Beta corona virus 
Lineage A HCoV-HKU1* 
HCoV-OC43* 
  Lineage B SARS* 
  Lineage C MERS* 
  Lineage D Btcov-HKUg† 
 
Gamma corona virus 
 Avian corona virus†, 
Swine corona virus† 
 
Delta corona virus 
 BuCoV- HKU11†, 
ThCoV- HKU12†, 
MunCoV-HKU13† 
Torovirinae Bafinivirus   
 Torovirus   
Coronaviridae is divided two subfamilies and six genera. Beta coronavirus is divided 
four lineages (a, b, c, d). 
*Host is human 
† Host is animal 
 
Table 1.2 Functions of coronavirus structural proteins. 
Protein  Function 
Category 4 
References 
S Receptor interaction, cell-to-cell fusion, viral entry 
data 
Weiss et al.,(2005) 
M Virion membrane, viral assembly, infectivity 
data 
Haan et al., (2003) 
N 
 
Bind the viral genome in a beads on a string conformation 
 
Chang et al.,(2006) 
 Induces a cell cycle delay or arrest. 
upregulates the expression of IL-66 
Wurm et al.,(2001) 
E Viral assembly, forms virus-like particle with M protein Vennema et 
al.,(2006) HE Acetyl-esterase activities enhance cell entry and virus Kazi et al., (2005) 
   
Coronavirus particles contatin five main structural proteins. These are the S(spike), 
M(membrane), N(nucleocapsid), and HE(hemagglutinin-esterase) proteins, all of 








Table 1.3 Functions of coronavirus non-structural proteins (nsps)  
Protein Function. References 
nsp1 mRNA degradation of host cell Huang et al.,(2011) 
nsp2 Blocking the binding of the protein Graham et al.,(2005) 
nsp3 Interact with N protein cytokine expression Eriksson et al.,(2006) 
   Blocks host innate immune response  
nsp4 Important for proper structure of DMVs Clementz et al.,(2008) 
nsp5 Cleaves viral polyprotein Lu et al.,(1995) 
nsp6 Potential transmembrane scaffold protein Oostra et al.,(2008) 
nsp7 Forms complex with nsp8, may act RNA polymerase Zhai et al.,(2005) 
nsp8 Forms complex with nsp7, may act RNA polymerase Imbert et al.,(2006) 
nsp9 RNA binding protein Egloff et al.,(2004) 
nsp10 Cofactor for nsp16 and nsp14 Bouvet et al.,(2010) 
nsp12 RdRp Xu et al.,(2003) 
nsp13 RNA helicase, 5′ triphosphatase Ivanov et al.,(2004) 
nsp14 3′-5′ exoribonuclease, ExoN; proofreading of viral Eckerle et al.,(2007) 
nsp15 Viral endoribonuclease, NendoU Bhardwaj et al.,(2006) 
nsp16 2′-O-MT; shields viral RNA from MDA5 recognition Decroly et al.,(2006) 
For a list of non-structural proteins and their proposed function. Ribonucleases 



























Nsp1 Antagonizes IFN by block phosphorylation of STAT1                                                                                            
data 
Huang et al.,(2011) 
 
inactivation of host translational machinery Wathelet et al.,(2007) 
 degrades host mRNA Kamitani et al.,(2009) 
Nsp3 Antagonizes IFN I production by deubiquitinating IRF3  Chen et al.,(2014) 
 and prevents its nuclear translocation  
Nsp7 Antagonizes IFN by block RIG-I signaling pathway 
 the RIG-I signaling pathway. 
Totura., (2014) 
NSP16 Preventing recognition and activation of cell intrinsic 
defense pathways. 
Menachery et al.,(2014) 
 pathway by viral 2′-O-methyltransferase (2′-O-MTase)   
PLpro Antagonizes IFN by block phosphorylation IRF3 
 
Devaraj et al.,(2007) 
(PLP) Antagonizes IFN by interacts with STING. Frieman et al.,(2009) 
 Antagonizes IFN by block NF-kB signaling pathway. Sun et al.,(2012) 
ORF3b 
 
Antagonizes IFN(β) by inhibiting RIG-I and MAVS Freundt et al.,(2009) 
(SARS)   
ORF6 Antagonizes IFN by blocking JAK-STAT signaling  Frieman et al., (2007) 
(SARS)   
M Antagonizes IFN by blocking the RIG-I signaling pathway. 
data 
Siu et al., (2009) 
N Antagonizes IFN(β) by block NF-kB signaling pathway Kopecky-Bromberg 
 Antagonizes IFN(β) inhibits activator protein 1 (AP1) 
signaling  
et al., (2007) 
 and protein kinase R (PKR) function Raj et al.,(2013) 
ORF4a Antagonizes IFN by blocking MDAs signaling pathway. Niemeyer et al.,(2013) 
(MERS)   
ORF4b Antagonizes IFN by blocking NF-κB signaling pathways Matthews et al., (2014) 
(MERS)   
Transcription and subsequent signaling of interferon is vital for activating the antiviral 
response in host cells. Because of this, SARS-CoV and MERS-CoV encode proteins 












Table 1.5 List of phylogenetic tree tools. 
Name Method 
PAUP Maximum parsimony,distance,Maximum likelihood 
PHYLIP Maximum parsimony,distance,Maximum likelihood 
9( 
PAML Maximum likelihood 
 
MrBayes* Bayesian inference 
BEAST 
 
Bayesian inference, relaxed molecular clock, Demographic  
MEGA 
 
Distance, Parsimony and Maximum composite likelihood 
 







NCBI-IVR 17,784 297,660 
Provides access to influenza 
virus and analysis tools. 
Bao et al., (2008) 
IRD 17,988 306,164 
Provides influenza virus host-
pathogen interaction. 
Squires et al., (2006) 
FluGenome 7,135 118.810 
For genotyping influenza A 
and analyzing reassortment, 
Lu et al., (2007) 
IVDB* ~3,000 43,875 
Hosts influenza virus 
sequence and analysis tools 
Chang et al., (2007) 
EpiFlu 16,144 367,672 
Comprehensive of influenza 
virus sequences containing 
clinical epidemiological data 
Bogner et al., (2006) 
OpenFluDB 11,433 232,688 
Contains influenza virus type, 
host, and collection 
date/place 
Liechti et al., (2010) 
ISED - 181,552 
Influenza virus sequence and 
epitope from Asia 
Yang et.al., (2009) 
IPDR - 305,990 
Designing primers/probes for 
influenza diagnostics 
Bose et.al., (2008) 
FluTE† - - 
Influenza epidemic 
simulation model 
Chao et.al., (2010) 
GiRaF† - - 




ATIVS* - - 
Analysis tools for influenza 
virus surveillance 
Liao et.al., (2009) 
*Has not been updated for more than 2 years. 




Table 1.7 List of virus-host interaction databases  
Database Feature Reference 
HBVPathDB HBV infection-related molecular 
interaction pathways and network. 
Zhang et al., (2005) 
VirusMINT Management and analysis of interactions 
between viral and human proteins 
Chatr-aryamontri et al., 
(2009) 
VirHostNet Management and analysis of interactions 
between viral and human proteins 
Navratil et al., (2009) 
NCBI-HHPID Catalog all interactions between HIV-1 
and human proteins 
Fu et al., (2009) 
CAPIH Comparative analyses of host-HIV-1 
protein-protein interactions in human and 
three model animals (chimpanzee, rhesus 
macaque, and mouse) 
Lin et al., (2009) 
phEVER Provides evolutionary and phylogenetic 
information for exploring virus-host and 
virus-virus lateral gene 
Palmeira et al., (2011) 
Virus-host interaction database is to understand the complex interplay between viral 











Table 1.8 Criteria for the assessment of visualization tools 
Name Visualization Compatibility Function Strength Reference 
Medusa  2D    
medium scale 



















BioLayout    
Express3D 
3D and 2D 
Large-scale 











al.  (2007) 









































































Nir Orlev et 
al. (2003) 
Pajek 2D and 3D 
Large-scale 












*a community standard for the representation of protein interaction data(Hermjakob 
et. al., 2004) 
† IntAct database even though it comes with support of some standard file formats, 





 2 . 연   
 
2.1  수집  가공 
 러스  역 특  연  여 다양  
 수집 고, 여 스   후,  
보  여 포매틱스    
시 다. , 연 에   수집  내 에  
 검  에 어 는 러스  역  
스  참 여,  리스트  고 수집 다. 
 러스  단 질들   수집  헌 검  
통 여  러스가 게 단 질과 비  단 질  
누어지는 것  다. 각각   고리 안에 당 는 
단 질  , 특징과 열 보 등  ‘GenBank’ (http:// www.ncbi . 
nlm.nih.gov/genbank)  ‘VIPR’(http://www.viprbrc.org)에  수집 다. 
 러스  단 질 수집   리  숙주  든  
포 고, 지역과 리  연도  짜에 계없  등 어 는 
든 단 질들  수집 다. 역  단 질  수집   
헌  검  통 여 러스  역에 여 는 단 질  
리스트  고, 역  스  ‘IMMPORT’ (http:// 
www.immport.org), ‘Uniprot’ (http://www.uniprot.org), ‘GenBank’ (http:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank)에  단 질 들  수집 다. 단 질 
들  수집  Fasta  식  다운  아 그래  언어  
 여 스 에  보만  택 여 
가공 다. 러  과   스에 단 질  보  
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열 보  식    과 다.  러스  
단 질  러스  ‘Virion’  루는 단 질  ‘S’, ‘N’, 
‘M’, ‘E’, ‘HE’ 단 질에  수집 , 수집  보는 단 질  
리  숙주 보, 지역, 검체 채취 , 단 질 열등  보  
포 다.  러스  사  복  등에 여 는 비  
단 질  ‘NSP1~16’, ‘TM’, ‘L’, ‘L2’등  단 질에  수집 여 
리  숙주  보, 단 질  리  러스  , 지역과 
단 질  열도 께 수집 다. 역  단 질   가지  
고리  누어 단 질   , , 동 어, 염색체  
 단 질  열  수집 다.  러스  숙주 간  
상   는 ‘VirHostNet’과 ‘Viralmentha’에   
러스  숙주 간  상 , 러스 단 질들간  상  
수집 여 트워  에 다.  수집  가공 











2.2 시스  개  경  BLAST   
 러스  역 특  연   스  
 여 ‘HPC cluster systems’    8C AMD Opteron-
6128 2.0Ghz, 8Gb RAM, 500Gb SATA 7200rpm 3Gbps HDD 사양  
 다. ‘Operating System’  Linux v2.6.18  사 다. 
Linux  경에   여 ‘Database Management 
System(DBMS)’  MySQL v5.5  다. 수집  단 질 
보들  가공  여  그래  언어(JAVA (ver. 
jdk1.8.0_73))  사 다. 웹에   스  
고, 웹과  연동  여 ‘Java Server Page (JSP v2.3)’, ‘Hyper 
Text Makeup Language (HTML)’과 ‘Java Script’  다. 웹 
 업 경  고  웹 컨  Tomcat v8.0  여 
동  웹 지가 는 스  다(Table 2.1). 
, 사 가 가지고 는 쿼리 시 스  상동  보  공  
주   웹 스  BLAST 
(Basic Local Alignment Search Tool)   여 웹 
BLAST 지 ‘wwwblast (ncbi-blast-2.2.26, for Linux)’   다. 
BLAST 검색  는  BLAST 지  릭  후, 
Program  릭 여 쿼리 시 스  에 라  DNA 열  
‘blastn’  릭 고, 단 질 열  경우에는 ‘blastp’  릭 다. 
‘Enter sequence in fasta format’에 검색 고  는 열  직  어 
거 .  첨 란에  첨 고 ‘submit sequence’  
릭 다(Figure 3.5). 쿼리시 스  상동  보  결과  ‘Sequence 
producing significant alignment’에    수 다(Figure 3.6). 
쪽에는 각각  시 스  과  accession no가 타 , 
  릭   내   수 가 다. ‘bit 
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score’는 값  수  내가 가지고 는 열과   다는 
것  미 다. ‘bit score’도 릭  스에 연결  어 
시 스들   양    수 가 다. ‘E value’는 
스에 지 않  시 스   수  미 는 
것  수 가 수  상동  , 러  사  공통 
후  미 다(Barry, 2001).   
 
2.3 스  
본 연 에   ‘Human Corona Virus Immune Database 
(HCoV-IMDB)’    사 들에게  러스  
역 포들   열  같  고,   
편리 고  랫폼  공 고  는 것 다. 본 연 에  
 스는  러스  단 질과 비  
단 질   열  역  단 질과  열 
 통 여 , 역시스 에 여 는 
단 질들  열  검색 고  수 도  다. 
스는  러스   보, 역  
 보, 쿼리   열  상동  검색  수 
는 BLAST  포매틱스  여  수 
도  게   누어 다. 스  
능  다 과 같다. 첫째,  러스   보 
공 다.  러스는 게  단 질과 비  단 질  
여 다. 든 에    단 질 고리는 
‘S’, ‘M’, ‘E’, ‘N’, ‘HE’  누어 블  여  보  
공 고, 비  단 질 고리에는 ‘NSP 1~16’ 단 질  포  
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블  여  특징과 열  보  공  다. 
블에 어 는 는    상징 
,  , 단 질 ,  누어 드  고, 
체계 보는   타  ,  열 
보는 가 어 스트  타  여  
열   포  수 도  다(Table 2.2).  째, 
역   보 공 다. ‘Cytokines & Receptor’, ‘Natural 
killer cell’, ‘Antigen processing and presentation’  개  고리  
누어  다. ‘Cytokine’ 고리는 ‘Interleukins & Receptor’, 
‘Interferons & Receptor’, ‘TNF-Family members & Receptor’, ‘TGF-Family 
members & Receptor’, ‘Chemokines & Receptor’  여  
보  블 태  공  다. 블에 어 는 
는     상징 ,  , 단 질 
, 동 어, 염색체 보 등  여 럼  누고, 
체계 보는   타   ,  열 
보는 가 어 스트  타  여  
열   포  수 도  다(Table 2.2).  째, 
사 가 알고  는 쿼리   열  상동  비 가 
가능  BLAST  다. BLAST  연동 는 웹 에  
 러스  단 질과 역  단 질 별  
스가 어 다. 사 가 상동  검색  
시 고  는 BLAST  단 질  택 여 쿼리 열  
 상동    보들   수가 다. 
마지막 ,  에  계통수 과 트워   결과  
통 여  러스  험  고, 역 특  
찾아낼 수 다.  스는 http://147.47.72.71:8088/hcov-
im/HCoV-IMDBmain.jsp에 공개 어 다. 
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2.4 계통수  
본 연 에   스   여 단 질들 
간  계통수  다. 계통수  ‘NJ’   
다. 1986  Saitou  Nei에  개  ‘NJ’  원리는 
 진  트리(minimum-evolution tree)  검색 는 스  
알고리  여 거리 (distance matrix)  여 트리  
다.  거리  든 간  진  거리  
타낸다. 가  사  것 리  루는 ‘OTUS (Operrational 
taxonomic units, neighbors)’에 내  드  삽 고, 그 거리  
직  계산  새 운 거리  고, 가지들  
거리가  도  는  찾아 가  연결 여, 그 결과 
고   topology  얻  수 다. ,  트리에 는 
가지  도 께 공  다. 간단  알고리 에 여 
알아보 , (1)  식  여 Figure 2.1(a)   별 양 트리  
가지    다. 
 D  ∶	OTUs i  j  거리 
 L  ∶	 드(node) a  b  거리 
SO= ∑ L  =
 
   
 
   
∑ ,   D  ,																																								(1) 
든 거리들  첨가   각각  가지는 N-1  수가 어진다. 
Figure 2.1(b)  내 드 X  Y사  (L  ) 가지  거리  는 
식  (2)  같다. 
LXY= 
 
 (   )
[	∑ (D  +D  ) − (N − 2)(L  + L  ) − 2
 
   ∑ L  
 




식(2)에   안  공식   거리  는 공식 고, Figure 
2.1(b)  내  드  X, Y  거 , 개  별 양  topology가 
게 다.  topology  거리  는  공식(1)에 
 (3a), (3b)  같다. (3a)는 OTUs 1과2  가진 topology  
거리  는 공식 고, (3b)는 지 N-2 OTUs  가진 topology  
는 공식 다. 
																																																						L  + L  = D  																																																		3(a) 
       																														∑ L  =
 
   
 
   
∑ ,     D  																																				  3(b)               
에   각각  가지     Figure 2.1(b)   
  수 , 그 식  (4)  같다. 
S12=   	 + (L  + L  ) + ∑    
 
    
   = 
 
 (   )




      +
 
   
∑ ,     D  .																(4) 
 식(4)는 가지   곱 (least-squares estimates of 
branch lengts)들   보여  수 다. Sij 든 값 에  S12 
값  가   것   , OTUs 1 과 2는 웃  (OTUs 
1-2)  지  다. 결  OUT  다  OUT j 사  거리는 (5)  
식  다. 
																											 (   ) = (   +    )/2		(3 ≤  ≤  )           (5) 
결과 , OTUs  수는  개가 어들고, 새 운 거리  
 여,  과  복 여 새 운  찾아낸다.  
과  OTUs가 3개가 지 복 , 마지막에  unrooted 
트리가  다. 
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트리  가지    1967  Fitch  Margoliash   
다. 처   룬 OUTs 1과 2  가지   
   과	    계산  (6a), (6b)  식에  다.  
   = (   +    −    )/2																																									(6a) 
																																							   = (   +    −    )/2																																								(6b) 
여 에 ,    = (∑    )/( − 2)	 고,
 
       = (∑    )/( − 2)	 다.
 
    
Z는 든 OTUs 그룹  포 ,    	   는 1과 Z, 2  Z사  
거리  미 다.    	   는	Figure 2(b) 트리   곱  
계산 는 식 다(Sitou et al., 1987). 
계통수   MEGA7.0 그램  , 
트리  는  어  고, 시간  약 , 량  
열  트리 에  ‘NJ’  다(Mihaescu et al., 
2009). 계통수  시 ‘bootstrap value’  500  지 고,  
값  수  계통수  도가 다고  수 다. , 계통수 
 여, 2015  에  리  ‘MERS-CoV’   
단 질  S 단 질과, 비  단 질  ‘Nsp 1~16’과 사람에게 
질병  는 6개  러스  열  본 연  여 
 ‘HCoV-IMDB’에  아미 산 열  Fasta  식  
다운 드 다. 다운 드   다  열  그램  
‘Clustal omega’  여 계통수    
시 다(Sievers et al., 2014).  시 default parameter  
사 다. 상  어 는 ‘Clustal omega’   에  step1 
는 step2  여 열  직   는 다운 드  Fasta 
 업 드 시  후, step3에  submit  릭  동  
열  여  상태   가능 고, Clustal  태  
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결과  공  다(Figure 2.1 & Figure 2.2). 계통수  여 
 열  Clustal  MEGA7.0 그램에  
공 는   능  여, mega  여 다. 
MEGA7.0 그램  다양   계통수  가능 다. 본 
연 는 ‘NJ’  고,   라미 는 ‘scope’는 ‘all 
selected taxa’, ‘phylogeny test’는 ‘Boot Strap method’, ‘replication No’는 
500, ‘Substitution type’  ‘amino acid’, model  ‘No.of difference’, ‘Site of 
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2.5 트워   
본 연 에 는  러스  숙주 간  역 특  
 여 러스  단 질과 사람  단 질 간  
상   여 트워   실시 다.  
러스  사람  단 질들 간  상  는 상 어 
는 스  ‘VirHostNet 2.0’ (http://virhostnet.prabi.fr)과 ‘virus 
mentha’ (http://virusmentha.uniroma2.it)에  ‘SARS’  , 비  
단 질과 사람  역단 질과  상 , 러스 간  상  
 수집 다. 수집  는 Cytoscape 3.3.0  여 
트워   수 다(Shannon et al. 2003).  ‘VirHostNet 
2.0’에  러스  단 질과 숙주 간  상   80개  
수집 다. 스에 상 에  강도  보는 
포 어 지 않아 상  여 만 트워   시 다. 
Cytoscape  뉴 에  가  릭 여 엑  리   
개  드  다.  드에  드  여 
다. 본 연 에 는 러스   ‘Target node’  지  
주었다. 연 에  라미 는 ‘y xis’는 ‘organic method’  
고,  쉽도   계열  드에 색  지 다. 
러스 단 질 드에는 색, 사람 단 질  드에는 
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                             (b) 
 
Figure 2.1 Structure of tree. (a) Initial starlike tree construction and (b) OTUs 1 and 
2 are clustered by internal node○x . The other OTUs are clustered by internal 





























a) Data processing 
 
 
b) Database construction and analysis 
 
c) Result of research. 
 
    
Figure 2.2 Process of research. a) Data processing process is proceeded in collecting, 
processing and storaging of data in three steps. b) After constructing a database, 
phylogenetic tree analysis conducted to predict of infectious coronavirus infectious, 
immunological specificity was investigated by the network analysis performed. c) 





Figure 2.3 Main page of Clustal Omega. Data or file input according to step.  
 
 
Figure 2.4 Result of multiple sequence alignment sequence. Alignment 




Table 2.1 Databases for virus research 
Category System development environment 
System HPC cluster system 
CPU 8C AMD Opteron-6128 2.0 GHz × 1 (8Core) 
Memory Master node(16GB),10 compute node(1 for 8GB) 
HDD 500Gb SATA* 7200rpm 3Gbps × 1 
Operating System Linux 
Web server Apache 
DBMS MySQL 
Programing language JSP,HTML,JAVA 
The system development environment using the Web-based interface, database 
construction. 
 
Table 2.2 Schema of protein in the database 
Name of field table System development environment 
Corona virus  
Gene symbol Varchar(50) not null primary key 
ID Varchar(10) null 
Protein name Varchar(50) null 
Organism Varchar(50) null 
Sequence longtext    null 
Immune   
Gene symbol Varchar(50) not null primary key 
ID Varchar(10) null 
Protein name Varchar(50) null 
Synonyms Varchar(50) null 
Sequence longtext    null 









 3 . 연  결과 
 
3.1 역 특  스  
‘HCoV-IMDB’는  열  얻    개  주  
지  BLAST  ,  결과  타낸 4개  지  
어 다(Figure 3.1). 지에  ‘HCoV Protein’ 지  
릭   러스  단 질과 비  단 질  
고리  여 단 질  보  열  보  공  다. 
러스  단 질  는 ‘S’, ‘N’, ‘M’, ‘E’, ‘HE’ 단 질  
여 블  다. S 단 질  559개, N 단 질  
448개, M 단 질  147개, E 단 질  143개, HE 단 질  181개  
 열   특  보  포 고 다(Table 3.1). 
 러스  비  단 질  ‘NSP1’ 단 질  225개, 
‘NSP2’ 단 질  467개, ‘NSP3’ 단 질  241개, ‘NSP4’ 단 질  
189개, ‘NSP5’ 단 질  228개, ‘NSP6’ 단 질  223개, ‘NSP7’ 
단 질  222개, ‘NSP8’ 단 질  141개, ‘NSP9’ 단 질  398개, 
‘NSP10’ 단 질  189개, ‘NSP11’ 단 질  198개, ‘NSP12’ 단 질  
307개, ‘NSP13’ 단 질  223개, ‘NSP14’ 단 질  134개, ‘NSP15’ 
단 질  138개, ‘NSP16’ 단 질  137개, ‘NS5a’ 단 질  43개, 
‘NS2a’ 단 질  80개, ‘RdRP’ 단 질  74개, ‘L(leader protein)’  
168개, ‘TM2’  84개   열 가 포 었다(Table 3.1). 
 사 가 원 는 단 질  릭 여  열 보 등  
Fasta  식  다운 드   수 도  공  다(Figure 
５１ 
 
3.2). ‘Immune Related Gene’ 지에 는 역  단 질들  
8개  고리  여 보  공 주고, 각각  지에는 
역 포들   그들  수 체  단 질  보  
열  포 고 다(Figure 3.3). 게 ‘Cytokines & receptor’, ‘Natural 
killer cell’, ‘Antigen processing & presentation’  개  고리   
지어 , 각각  고리 안에 블 식  단 질  
열과 보  공  다. ‘Cytokines & receptor’ 고리에는 
‘Interleukins & receptor’ 단 질  89개, ‘Interferons & receptor’ 
단 질  20개, ‘TNF-Family members & receptor’ 단 질  31개, ‘TGF-
Family members & receptor’ 단 질  46개, ‘Chemokines & receptor’ 
단 질  155개가 포 어 고, ‘Natural killer cell’  ‘Antigen 
processing & presentation’ 고리에는 각각 112개  148개  드 
포 어 다(Table 3.1). 사 는 원 는 단 질  릭  Fasta 
 식  다운 드가 가능 다(Figure 3.4). ‘Analysis’ 
지에 는 스에  공 는 러스  역  
단 질들  열    러스  단 질들과 역 
 단 질들   시  계통수  결과  트워   
결과   수 다. BLAST  연동 는 웹  
지에 는 러스  역  단 질들  별  여 
 어 다(Figure 3.5). 사 들  검색 고  는 단 질  
BLAST  릭 고, 열   택  후 열 보  
 스에 어 는 열들   
사  쿼리 시 스  상동  검색  진 고, 그 결과 쿼리 
시 스   능에  진  단  얻  수 고, 열  




3.2 스  계통수  
 2015  에  리 고 NCBI에 공개 어 는 13개 
‘MERS-CoV’  S 단 질  여 계통수  시 다. 
 결과 리  러스  단 질  열  거  동 여, 
진   차  등   수 없었다( 1). 다 , 
숙주  상 여 역에 여 다고 알 진 ‘MERS-CoV’  
비  단 질  ‘NSP1~16’ 단 질도 같    
시 다.  결과 S 단 질  양상과 비슷 , 단 질들 
간  진   차 가 없었다( 2-17). 사람에게 질병  
는  러스 들 간  역  차  알아보  
여, 각각   들에  리  단 질들  계통수  
시 다. 사람에게  리  6   러스  계통수  
 결과, S 단 질   간  열 차 가 어  계통수 
에 도  별  가 루어 다(Figure 3.7a). ‘HCov-229E’  
‘HCoV-NL63’  거리는 0.407  사  열  가지고 었고, 
‘Beta corona virus genus’ 에 도 ‘lineage A’에 는 ‘HCoV-
OC73’과 ‘HCoV-HKU1’  진  거리(distance)도 0.374  가 
 루어  알 수 었다.  후 특   ‘lineage 
A’에 는 ‘HCoV-OC43’과 ‘lineage C’에 는 ‘MERS’  진  
거리가 0.946  평균 1.067보다는 낮아 다  러스  S 
단 질들보다 진  가 운 거리에  알 수 었다(Table 
3.2a). N 단 질  별 진  도   여 계통수  
시 다(Figure 3.7 b).  별  가  루어 , S 
단 질  결과  비슷  결과  얻었다. 특   ‘SARS’  
‘MERS’  N 단 질  거리가 평균 거리  1.063보다 낮  
0.637  진  사  열  알 수 었다(Table 3.2b).  
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3.3 스  트워   
트워   여  스에  ‘SARS-
CoV’단 질과 숙주  단 질 간  상   다운 드  
상 어 는 Cytoscape ver.3.3.0  여,  시 다 
(Figure 3.8).  결과 러스  비  단 질  심  
사람  단 질  3~5개가 상  는 결과  보여 주었다. 
상  어   여 누어  그림  타내었다 
(Figure 3.9). ‘SARS-CoV’  ‘Nsp7a’단 질과 사람  ‘BCL2’, ‘B2CL1’, 
‘MCL1’, ‘B2LA1’, ‘B2CL2’, ‘SGTA’, ‘SMOC1’, ‘VKOR1’ 단 질  상  
 알 수 었다(Figure 3.9a). ‘SARS-CoV’  ‘Nsp1-
pp1a/pp1ab’  사람  ‘LASIL’, ‘RCAN3’, ‘PPIH’, ‘PPIG’, ‘FKB1A’, 
‘PPIA’ 단 질  상   다(Figure 3.9b). 사람 단 질  
‘IC1’단 질과 ‘SARS-CoV’  ‘Nsp3b’, ‘Nsp7b’, ‘Nsp13-pp1ab(ZD 
NTPase/HEL)’, ‘Nsp8-pp1a/pp1ab’, ‘Nsp2-pp1a/pp1ab’, ‘Nsp14-pp1ab 
(nuclease ExoN homolog)’ 단 질들  상   
다(Figure 3.9c). ‘SARS-CoV’  ‘Nsp7- pp1a/pp1ab’ 단 질과 
사람  ‘ULA1’, ‘NCOA5’, ‘PLSL’, ‘ARL4D’, ‘BAP1’, ‘RN128’, ‘1433E’, 
‘PKHO1’, ‘MI4GD’ 단 질  상   알 수 
었다(Figure3.9d).  사람  ‘DCTN2’ 단 질  ‘SARS-CoV’  
‘Nsp6’, ‘Nsp14-pplab’, ‘Nsp3b’, ‘Nsp6’, ‘hypothetical protein sars3a’  
상   알 수 었다(Figure 3.9e). ‘SARS-CoV’ 단 질  
‘Nsp9-pp1a/pp1ab’  ‘Nsp12-pp1ab’  사 에  사람단 질  께 





Figure 3.1 Main page of the constructed database. HCoV-IM (http:// 147. 47. 72. 
71:8088/hcovim/HCoV-IMDBmain.jsp) is a database that is specialized for the 
human coronavirus and immune response proteins. 
 
 
Figure 3.2 HCoV protein page of the database. The HCoV protein page is 
categorized into structural protein and non-structural protein. Users can access 




Figure 3.3 Immune Related Gene page of the database. This page is categorized 
into three proteins and receptors. 
 
 
Figure 3.4 Immune Related Gene page of the database. Users can access 






Figure 3.5 Standalone BLAST web interface page. BLAST is constructed on virus 


















a) Phylogenetic tree of spike protein 
                
b) Phylogenetic tree of Nucleocapsid protein 
 
Figure 3.7 Evolutionary relationships of Spike protein and Nucleocapsid protein. 
a) the result of phylogenetic tree using neighbor joining method based on spike 
protein in human. b) the result of phylogenetic tree using neighbor joining method 






































Beta lineage A 







Figure 3.8 Resulted of Virus- Host interaction network by Cytoscape. viral and 
human proteins are shown. Interaction of viral and human proteins are shown in the 








a)                    b) 
        
               c)                      d) 
     
                e)                        f) 
 
Figure 3.9 Detailed Result of Virus-Host interaction network by Cytoscape. a) 
Interaction between Nsp7a and human proteins. b) Interaction between Nsp1-
pp1a/pp1ab and human proteins. c) Interaction between human protein IC1 and SARS 
proteins. d) Interaction between Nsp1-pp1a/pp1ab and human proteins. e) Interaction 
between human protein DCTN2 and SARS proteins. f) Interaction between Nsp9-







Table 3.1 The frequency of collected viral proteins and immune proteins 
Protein  Freq Protein  Freq 
Viral structure protein  NSP12 307 
E 143 NSP13 223 
S 559 NSP14 134 
M 147 NSP15 138 
N 448 NSP16 137 
HE 181 NS5a 43 
Viral non-structure protein  NS2a 80 
NSP1 225 RdRP 74 
NSP2 467 L 168 
NSP3 241 TM2 84 
NSP4 189 Cytokine & receptor  
NSP5 228 Interleukin & receptor 89 
NSP6 223 Interferon & receptor 20 
NSP7 222 




TGF-Family member & 
receptor 
46 
NSP9 398 Chemokine & receptor 155 
NSP10 189 Natural killer cell 112 
NSP11 198 Antigen processing 148 
This table describes the types and frequency of the viral protein and immune protein, 





Table 3.2 The result of pairwise distance matrix of Spike protein and 
Nucleocapsid protein 
a) Pairwise distance matrix of spike protein 
Coronavirus 229E NL63 OC43 HKU1 MERS SARS 
HCoV-229E       
HCoV-NL63 0.407      
HCoV-OC43 1.236 1.239     
HCoV-HKU1 1.239 1.243 0.374    
MERS 1.236 1.251 0.946 1.015   
SARS 1.285 1.350 1.074 1.087 1.018  
The result of pairwise distance matrix of spike protein (The overall average is 1.063). 
 
b) Pairwise distance matrix of nucleocapsid protein 
Coronavirus 229E NL63 OC43 HKU1 MERS SARS 
HCoV-229E       
HCoV-NL63 0.706      
HCoV-OC43 1.266 1.300     
HCoV-HKU1 1.243 1.386 0.363    
MERS 1.254 1.243 0.939 1.016   
SARS 1.336 1.243 0.998 1.016 0.637  











 4 . 고 찰 
 
4.1 연 결과에  고찰 
본 연 에   ‘HCoV-IMDB’는  열  얻  
  개  주  지  BLAST   4개  지  
 어 다. ‘HCoV Protein’ 지에는  러스  
 단 질과 비  단 질  여 단 질  보  열 
보  공  다.  사 가 원 는 단 질  릭 여 
 열 보 등  fasta  식  다운 드   수 
도  공  다. ‘Immune Related Gene’ 지에 는 역  
단 질들  8개  고리  여 보  공  주 , 각각  
지에는 역 포들   그들  수 체  단 질  
보  포 고 다. ‘Analysis’ 지에 는 스에  
공 는 러스  역  단 질들  열    
러스  단 질들과 역  단 질들  계통수  결과  
트워   결과   수 다. BLAST  연동 는 웹 
 상동  검색 지에 는 러스  역  단 질들  
별  여 스가  어 다. 사 들  
 통 여 시 스  상동  검색  가능 여  능에  
진  단  얻  수 고, 열  사  역 등  찾  수 
다. 다 ,  스  단 질   열  
여  러스  역 역 특  연  시 다. 
2015  5월 에  생  ‘MERS’   양상  다  라에 
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비   사  낮았지만  았다. 는  
역  다  라 사람들과는 차 가 어, 과  
양상  차  보  것 라 생각 어, 그 차   보고  
연  진 다. 2015  에    ‘MERS-CoV’  
‘Reference MERS-CoV’  S 단 질 열  계통  결과 
사우 아라비아에   열과 99.68~99.9%   사  
보 다는 연  결과가 어, 본 연 에 는 그  심  
다(Kim et al., 2016). 에  리  ‘MERS-CoV’들 간  
변 가 같   었어도 감염  에 차  보여  것 라 
가 여, 2015  5월 에  리  ‘MERS-CoV’ 13개  균주들 
여 계통수  시 다.  연 에 는  S 
단 질만   어 어(Kim DW et al., 2016; Kim Y et al., 2016), 
본 연 에 는 비  단 질  ‘Nsp1-16’  에 포  시 다. 
‘MERS-CoV’  S 단 질  변  에게 쉽게 감염  고, 
가 었는지  여   여, S 단 질  계통수 
 시 다.  결과 13개  열  차 가 없는 것  
다. 러  결과는 러스가 착 여 는 
단계 지는  차 가 없  알 수 었다. 다 , 숙주  
상 여 역에 여 다고 알 진 ‘MERS-CoV’  비  
단 질  ‘NSP1~16’ 단 질도 같    시 다. 
 결과 S 단 질  양상과  차  찾지 못 다.  
병원  특 과  차   러스  감염도 간과  수 
없는 지만, 같  경에 처  었  들 에  독 
건강  악   상  없    등 여러 상  
뉘는 것  보아 는 경  보다는 개  건강 상태  
  차 라고 생각 었다. 특 , 개  차  에  
개개  역  차 가 가     것 다. 
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역 포들  빠  과 처는 개  가진 역  차 에  
  것 다. 에 본 연 는  , 특  역 
에 원  찾아 보고   러스  역  연계  
연  계 게 었다.   는  었  
감염  지 않  사람, 감염  었  료가  , 사망  
들   차  알아보는 것  가  근거 는  
 수 지만, 재 지 그러  연  결과는 공개 어 지 않다. 
라 , 본 연 에 는  러스가 사람  역 에  
미  수 는  찾아 보고  다. ‘MERS’  ‘SARS’  
창  아 도 상  못  동 에 감염   러스가 
변  어  사람  감염 시  란  래 었  다. 
라  재 어 는 러스  감염  찾아내고 그 험  
미리 지 여, 는 것  가  과 라 생각 었다. 
사람에게  리  6   러스   열  차  
진  차 가 체  감염 시킬   미 고 그 차 가 들 
간  감염 과 사 과  상 과 연  는지 알아보  
여, 사람에게  리   러스  계통수  시  
다. 사람에게 질병  는  러스 들 간  
역  차  알아보  여, 각각  들에  리  
단 질들  계통수  시 다. S 단 질  계통수  
시  결과  러스     간  열 차 가 
어 계통수   루어  알 수 었다.  
러스  과  ‘Coronavidae’는 개  아과  ‘Coronavirinae’  
‘Torovirinae’  뉘 , ‘Coronavirinae’ 에 ‘Alpha’, ‘Beta’, ‘Delta’, 
‘Gamma corona virus’  고, 사람에게   러스들  
‘Alpha’, ‘Beta corona virus’에 다. ‘Alpha coronavirus’에 ‘HCov-
229E’, ‘HCoV-NL63’  다. ‘Beta coronavirus’는 러스  에 
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라  4개  lineage A, B, C, D  뉜다. lineage A에 ‘HCoV-OC43’과 
‘HCoV-HKU1’  당  , lineage B에 ‘SARS’, lineage C에 
‘MRES’가 당  다. 사람에게  리  6  계통수   
결과, ‘HCov-229E’  ‘HCoV-NL63’  진  거리는 0.407  
사  열  가지고 었고, ‘Beta corona virus genus’ 에 도 
lineage A에 는 ‘HCoV-OC43’과 ‘HCoV-HKU1’  거리도 0.374  
가  루어  알 수 었다.  후 특   
lineage A에 는 ‘HCoV-OC43’과 lineage C에 는 ‘MERS’  
거리가 0.946  평균 1.067보다는 낮아 다  러스  S 
단 질들보다 진  가 운 거리에  알 수 었다. 
러  결과는 Maryam  연 에 도 ‘HCoV-OC43’ 러스가 
아시아 지역  에    감염  고, 
러스   변  심  지 보아야 다는 연  결과  
사  결과  보 다(Maryam et al., 2016). 라 , ‘HCoV-OC43’ 
러스  감염과 변  여  등  사  감시가 내에 도 
시  어야  것 라 사료 다. 다 는 ‘P1 (activator protein 
1)’  신  달과 ‘PKR (protein kinase R)’  능   시킬 뿐만 
아니라, ‘NF-kB (nuclear factor-Kb)’   여  
생 에  미 는 N 단 질  별 진  도   
여 계통수  시 다.  별  가  
루어 , S 단 질  결과  비슷  결과  얻었다. 결과에  
특   ‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’  N 단 질  거리가 평균 
거리  1.063보다 낮  0.637  진  사  열  알 
수 었다. ‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’  역  러스들  
여러 단 질들     과 식  
게 고, 숙주 포는 포  능  거  사 게  
질병  악 어  사망에 게 는 것  가   알 진 
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역 다.  에  미 는 N 단 질   
사   러스  사  상  타 는 것   수 
겠다. 지만, 계통수  결과만  결  내리 에는 
어 움  었고,  에 는 각각  러스  역 
포들 간  상  강도 , 단 질  량 등  연  
 가능  것 다. 트워   여  
스에  러스 단 질과 숙주 단 질 간  상  
 다운 드  상  어 는 Cytoscape ver.3.3.0  
여  시 다.  결과 러스  비  
단 질  심  사람  단 질  3~5개가 상  는 결과  
보여 주었다. ‘SARS-CoV’  ‘Nsp7a’ 단 질과 사람  ‘BCL2’, 
‘B2CL1’, ‘MCL1’, ‘B2LA1’, ‘B2CL2’, ‘SGTA’, ‘SMOC1’, ‘VKOR1’ 
단 질  상   알 수 었다(Figure 3.9a). 러  결과는 
Marta  연 에  ‘Nsp7a’  단 질  염 과 계  ‘NF-kB’ 
과 ‘type I ’   감 에  미 다는 연  
결과  사  결과  얻었다(Marta et al., 2014). ‘BCL2’, ‘B2CL1’, 
‘MCL1’  포 사 과 염  에 여 는 단 질 , 러스 
단 질  ‘Nsp7a’가 포  사  에도 연   것 라 
사료 다(Brueyet et al., 2007; Wei et al., 2008; Maurer et al., 2006). 
‘B2LA1’  ‘IL-3’  탈에  포사  지연시 고, 감염 
간 동안 내 포  지  포들에   신 달  
주  능  다. ‘B2CL2’  포 사  진 는 단 질  
억 시  포  생  진시 는 역  다(Gibson et al., 1996). 
‘SGTA’는 단 질   도 주고 집  막아 주는 역  는 
‘HSC70’  ‘HSP70’에 직  결 여 샤 (chaperone)  도 주고, 
‘ATPase’  에 여 는 단 질 다(Dutta et al., 2008). ‘Nsp7a’가 
들 단 질과 상   감염  숙주 포는 신  
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단 질  는 샤 에  아 상  포  능  
 수 없  것 다. ‘SARS-CoV’  ‘Nsp1-pp1a/pp1ab’  사람  
‘LASIL’, ‘RCAN3’, ‘PPIH’, ‘PPIG’, ‘FKB1A’, ‘PPIA’ 단 질  상  
 다(Figure 3.9b). ‘SARS-CoV’  ‘Nsp1’ 단 질  40S 
리보 과 결 여, 숙주 포  ‘Capped-mRNA’  변   
역 과  어 지 못 고 어 단 질   
시 다(Kamitani et al., 2009). ‘LASIL’ 단 질  60s 리보  생 과 
‘28S rRNA’  에 여 고(Castle et al., 2010), ‘PPIH’, ‘PPIG’  
‘PPIA’는 단 질  , ‘pre-mRNA splicing’, ‘U4/U5/U6 tri-snRNP 
complex’  재 에 여 다(Teigelkamp, 1998). 들 단 질과 
‘Nsp1’  단 질  상   사람  리보 에 러스 
단  결  가능  것 라 사료 다. 사람 단 질  ‘IC1’ 
단 질과 ‘SARS-CoV’  ‘Nsp3b’, ‘Nsp7b’, ‘Nsp13-pp1ab(ZD, 
NTPase/HEL)’, ‘Nsp8-pp1a/pp1ab’, ‘Nsp2-pp1a/pp1ab’, ‘Nsp14-
pp1ab(nuclease ExoN homolog)’ 단 질들  상   
다(Figure 3.9c). ‘IC1’ 단 질  보체계   
‘C1’복 체  에 여 는 단 질 다. ‘C1r’ 는 ‘C1s’ 
단 질   같  여 복 체    
시 는  여 다. ‘IC1’  보체계  , 액 고, 
브린   근  에 생 는 몬   닌  
등  리  에 여 다(Aulak, 1993). 는 ‘SARS-CoV’에 
감염  숙주  연 에  역  들  ‘upregulation’  
과 사  결과  보 다(Lisa et al., 2004).  결과  통 여 
 러스  역 에 ‘IC1’ 단 질   역  고 
 알 수 었고, 앞   단 질  연 가 루어진다 , 
아직 지지 않  역 과 생  신  연 에 실마리가 
 수 리라 사료 다. 
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4.2 연  계   후 연  안 
4.2.1 연  계  
본 연  수 에 어  첫째, 내  러스 
연    수 었다. 지  2015  ‘MERS’ 사태 후에 
우리 라에 도  러스  연 가 진  고 지만, 
연  많   역 , 상  연 들  루어  었다. 
라 , 재 우리 라   러스  포매틱스  
연 가 어 지 루어 는지  동  악 는  어 움  
었다. , 루어진 연 도 수 체   연 거 , 다  
라에    러스  차  연  등  
었다. ‘MERS-CoV’   양상  우리 라에  달랐  
경  연 가 역  도 지만, 우리 라 사람  
역 과  상 계 등  규 는 연 도   것 라 
사료 다. 개 별,  별,  별  사람  역  포  
 차 가 역  차  러 고, 는  
거  지 않는 원    다. 러  
 역체계 연 들  사후 료가 아닌 사   에  
 리라 생각 다. 러  연 가 고 많   
료들  진다 , 우리 라  고  특 에 맞는 료  
신  개  가능  것 , 미래에는 개  역 에  
료  신  개 지도 가능 고, 내  고 과 차별  
보 게 다    연 들  수  수  
것 다. 째,  러스  역  단 질들  
스  에 어 실질  료  다. 
러스  감염  여 어 는 역    
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는 감염 들  상  도에 라  견  
러스들  열  역 포들   열  차  
다  보다  연 가 가능  것 다. 지만, 내에 는 
사람에게 질병  는  러스에  식  
고, 검  시도가 미진 여  통   러스들  
 염 열   역  등   신변  
병원체    재  단 에는 가검  수가 
 다. 라   실 에  역 
특  연  마커   등  연 는 어 운 실 다. 
가가  게 러   료  수집 고 리  수 
는 시스  다 ,  여 료들 간  보 
 극 고, 우리 라  실 에 맞는 수많  2차 연 가 
가능  것 라 사료 다. 마지막 ,  에  시스  
 진 에 어 어 움  었다. 미 에 는 진  
심  병원체 연 에 어  열 보뿐만 아니라 역  
포  숙주  상 에  체    병원체 
보 스  시스  고 다. 지만, 
 러스  역특 에  료는 아직 에 도 
미비  상태 므 , 시스   시 에 어  어 움  
었다. 후 연 에  상 에  실질  수   등  
 시스   가능 다  역특 뿐만 아니라 
 마커  , 원 결   등 다양   통  
앞  개 야  료  신  개 에 도움   수  






4.2.2 후 연  안 
첫째, 후 우리 라  지역  특 과  특 , 역  
특 에  스   다. 러  내 
특  스   상  실질  수 , 강도, 
 등  보  고  시스  생   가능 게 
다  는 우리 라 만  고 과 다  라  차별  
보 게 고,  스   많  연 들에게 
게 사  수  것 라고 생각 다. 러스  숙주 포 
 단 질   열  상  등   
 시스  역   아직 지지 않  역  
, 병리  커니 등  연 에 실마리  공 여, 
진단과 료  연 , 신 개  등  실  연 결과  도  
가능 게  것 다.  는  러스  내  
  보  숙주 포  역   단 질  
보  지  업 트 고, 리  수 는 가  지원과 
시스  수립   것 다. 째, 다양  포매틱스 
 여  러스  역 특 에   
루어 야  것 다. 후 연 에 는 러스  숙주 단 질  
아미 산 열과 3 차원  보   도킹 시뮬  
통  단 질 간 상  수  고, 러  결과  여 
에 알 지지 않  역   수  것 다. 러  
연 는 통  역  는 연 들에게 실험 계  
실험  지 못 는  가  검  등에 게  
수  것 다. 마지막 , 러스  감염  역  약 진 
직  포에  균   감염  연 가 루어질 수 
 것 다. 러스  역, 균  연  연 가 루어지고는 
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지만, 아직 지   지지는 않았다. 러  연  
통 여 병원체  역  가 가능  것 , 병원체  
 감염  사람  보 고 염  막  수 는  
찾는   역   수  것 다. 극 는 
감염병  민  보 고, 민  보건 상에 여   수 

















4.3  과 
러스  연  역  스   
에 는 미  진  에 ,   다양  
생 보   들  개  고 다. 지만 재 
우리 라는 상  스가 아직 미비  실 다. 본 
연 에   스  들  러스  숙주 간  
역 특  연    러스   열과    
생  특  등  보  쉽게  수 고,  러스  
역 에 여 는 포들  단 질 열 보  생  
보 등  체계   수  것 다. 술  에  
 과는 실험   아닌 포매틱스 술  
사   러스  역 포들 간  연 는  
에  미  보  도 고, 는 실험 계 등에 어 
 료    수 리라 다. 술  에 는 
 스  지  리 고, 가  보  
포매틱스   등  탑재 다  후  
러스  역과  연 들에게 빠  과 보 공  
 공 여 술 , 시간  낭비   수 리라 다. 
보건  에 는, 새 운 감염 병  고 는 사  
 신변  러스   고, 러스  변  등에 
 체  역  여 사후  책  아닌 사  
 근본  책  마   수 는  료  역  
리라 다. 라 , 본 연 에   ‘HCoV-IMDB'는 
 러스  역  는   료  
공  수  것 다.  
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4.4 보건  안 
본 연 는  러스   단 질과 역  
포들   단 질   스  여 
연 들에게 편리 고  보  공 고  다. , 
 러스  역 특  에 포매틱스  
도  여 계통수   상동  , 러스  숙주 
간  상  트워   등  시 여  러스  
   역 체계   고  다. 
러  결과는 아직 지 개  진  에 는  
러스  료  신 개  등  연 에   수  
것 다. 생 체에   달  다양  체  보가 
어 고 , 근에는 차  염 열 (Next 
generation sequencing, NGS)등  술  달 고,   
  도  양  게 가 고 다. 게  
보들  생 보   체   , 그  
스   다양  보들  체계  여 여러 
가지 연  진 에 어 보  수집과 가공 등에 는 
시간과   수 므  어야 는 과 다. 재 
보건  슈가 고 는 러스   과거 는 다  
  루어 지고 다. 과거에는 루엔   
러스들   고  러스들  
특 지역에  병 고 사라지는 양상  보 다. 지만, 2015  
우리 라  마비시  ‘MERS’  2016   는 지  
러스  에  볼 수 듯 ,  러스는 지역  들  
염  시 고 어  그  양상   악 고, 책  
마 는 비책  시 다. 에  연 는  
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루엔 , 특  지역에   는 병  
러스가 주  루고 어,  러스  연 에  
료는  실 다. 에 본 연 는 러스  
스  고, 러  연 는 새 운 러스  
창 과 변  러스   등   료    수 
리라 사료 다. 역  여러 가지 과 다양  생  
들  여 만들어 내는 거  트워킹 다. 러  
거  트워    개별  실험 들  
통 여 시스   돕는 많   도 들  개 어 다. 
암 연  비  러스  역 시스  상 에  
시스  생  연 는 아직 많   실 다. 트워   
 포  포매틱스  우리 라에  는 
주  병원체에   역 특   등  에 
게 사  수  것 라 생각 다. 본 연 에   
‘HCoV-IMDB’는  러스  역  는  
 역·  생  근거 료  공  수 , 특  








 5 . 결    
 
5.1 결  
  통 수단  달과 사  경  달  여 역 등  
지고, 내   여  가 고,   
짐 , 우리  주변 경  상당  변 고 다. 그 
 , 과거에는  지역에   러스들  
동  여  새 운 지역에  몰  고, 특  에 만 
감염   러스가 다  에도 감염  는  
보 고 다. 2003   ‘SARS’는 가 에게  사람  
감염   가 었고, 2015  에  생  ‘MERS’는 
동아시아 지역에 만  러스 , 그곳  다  
사람  통 여 동  러스는 에  엄청  도  감염  
고 사상  생 시 다. 러  경  변 는 우리에게 
러스  비책에  새 운  과  겨 주었다. 
단순 , 감염  어 고  마 는 후  책보다는 보건   
 근과  가지고, 새 운 러스   
과 변  러스에  비책과 개개  건강  진 시킬 
수 는 안  마  루어 야  것 다.  
 본 연 에 는 러  에 라  러스  
역 특  연   스  ‘HCoV-IMDB’   
, 는  러스  든 단 질과 역 포 
단 질들   열과 보  포  내  
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스다. 사람에게 질병  는  러스들 
에  우리가 지 지 못 고 는 러스  험  
 여 계통수  시 다. 계통수  결과, 
 러스  숙주 포  착에 여 는 S 단 질  
‘HCoV-OC43’과 ‘MERS-CoV’  거리가 0.946  진  가 운 
거리에  알 수 었다. 러  결과  우리에게 감  도  
는 감염  낮다고 간주  ‘HCoV-OC43’ 러스가 변  
등  어 다  ‘MERS-CoV’  사   어  수 므  
‘HCoV-OC43’  지  감시  변  여  사가 루어 야 
 것 다.  생 에  미 는 N 단 질  계통수 
 시  결과, ‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’  N 단 질  
거리가 0.637  진  사  열  알 수 었다. 는 
‘SARS-CoV’  ‘MERS-CoV’  사  감염 양상   수  
것 다. ‘SARS-CoV’ 단 질과 사람 단 질 간  상  
여 트워   시  다.  결과 사람 단 질  
‘IC1’ 단 질과 ‘SARS-CoV’  ‘Nsp3b’, ‘Nsp7b’, ‘Nsp13-pp1ab’, ‘Nsp8-
pp1a/pp1ab’, ‘Nsp2-pp1a/pp1ab’, ‘Nsp14-pp1ab’ 단 질들  상  
 다.  결과  통 여  러스  역 
에 ‘Plasma protease C1 inhibitor’ 단 질   역  고 
 알 수 었고, 앞   단 질  연 가 루어 진다 , 
아직 지지 않  역 과 생  신  연 에 실마리가 
 수 리라 사료 다. 과  술  달  수많  보들  
고는 지만 통  는 복  역시스   
에는 그 시간과  상당 시간 다. 라  러  
들  체계 고  리 고,   수 는 
생 보  ,   다양  연 가 그 시간과 
 약시   수  것 다. 본 연 에 는 빠 게 
７８ 
 
진 는 러스  역 포들간  계  고  산 
술  여 산재 어 는 보  수집 고 여 
스  ,  러스  단 질과 
역단 질들  열  다운 드가 가능 도  다.  
사 가 쿼리  여 상동  검색  가능  BLAST  
다. 후 지   업 트  포매틱스 
  보 다 , 는 러스  역  연 에 
 는 스  게   수 리라 
, 아직 지 개 지 못  료  신  개 에 도움  
 수 리라 사료 다. 는 극 는 민  보건 상에 















5.2   
 2015  에  생  ‘MERS-CoV’   후에  
러스  재 게 었다. 연   첫째,  
러스  역  단 질과  보들  공 는 
스  여 연 들에게  보  공  
주고  다. 연  결과 ‘HCoV-IMDB’  ,  
스에 는 러스   비  단 질, 
역  단 질들  열 보  특징  고리 별  여 
 았다. 사 들  스에 쉽게 근  
가능 ,  단 질들  보  다운 드가 가능 고 BLAST 
 여 쿼리시 스에  상동  검색  가능 도  
다. 째, 포매틱스   연  
통 여 에 알 지지 않았  러스  험  
여 러스에  변  여  지  감시 등  
 안 다. 계통수   연 결과  통  
‘HCoV-OC43’  S 단 질  ‘MERS-CoV’  진  
사 , 는 ‘HCoV-OC43’  변  여  지  감시가 
 시 다. 째,  러스  역 특   
통 여  러스  역단 질들  재   아직 
지지 않  역   실마리  공  주고  다. 
트워    연 결과  통  사람 단 질  ‘IC1’ 
단 질과 ‘SARS’  여러 가지  비  단 질들  상  
 다. ‘IC1’  보체계에 여 는 단 질  
러스  역에  보체계  역  다시  재 게 
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The epidemic of a new infectious disease remains a challenge and a serious 
threat to public health. MERS emerged in South Korea in 2015, caused 
confusion to the public and the health authorities, and resulted in severe social 
and economic losses. As a result, we have discovered the problem of the 
infectious disease response system in Korea. Additionally, it was aware of the 
problems of environmental health services, it had to leave the task of the 
development of therapeutics and vaccines. The coronavirus was first 
discovered 60 years ago and caused a deadly respiratory infection, SARS-
CoV, in people in 2003; the trend drew global attention. Then, the focus 
became the need to understand the pathogenic and host immune response. 
Worldwide research has been conducted on the coronavirus. Although the 
molecular biological and immune mechanisms that result in coronavirus have 
been found, the information has been scattered, and existing database is not 
easy to access and use. In this study, by building HCoV-IMDB to provide 
information on the coronavirus and immune-related proteins and genes, it is 
hoped that useful information will be provided to researchers. Through a 
research method utilizing phylogenetic analysis based on the data in the built 
９６ 
 
database, the risk of unknown coronavirus was predicted. The S protein of 
HCoV-OC43 was similar to MERS-CoV evolution. This suggests the need for 
continuous monitoring of the mutations of HCoV-OC43. Furthermore, it 
provided bioinformatics tools that can be used for monitoring the outbreak of 
the traditional virus and the new virus. By providing a method for disease 
prevention, not a method for treatment, it is expected to contribute to the 
development of Public Health. For the immune specificity analysis of the 
coronavirus, network analysis was performed. Interaction between the IC1 
protein of humans and the non-structural proteins of SARS was confirmed. 
IC1 is involved in the activity of the complementary system of the immune 
mechanism. Additionally, it is a protein involved in blood coagulation, the 
degradation of fibrin, and kinin synthesis. Studying the protein provides 
insight for understanding the unknown immune mechanisms of coronavirus, 
which will be helpful in the development of antibiotics and vaccines. 
Furthermore, it will be helpful in the development of personalized treatments 
for the genetic predisposition of individuals. In addition, the network analysis 
method can show results at a glance by integrating the results of traditional 
immunological studies, and it will be used as the basis for system 
immunology. 
 ····················································································  
Keywords : Corona virus, Bioinformatics, Immune, Database,      
Public health, Network analysis. 












1. Evolutionary relationships of Spike protein. Spike protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
2. Evolutionary relationships of NSP1 protein. NSP1 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 gb:VIPR ALG4 829021050 279 857|gi:VIPR ALG4 829021050 279 857|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 273 851|gi:VIPR ALG4 926663057 273 851|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 279 857|gi:VIPR ALG4 1000829477 279 857|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 263 841|gi:VIPR ALG4 923094950 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 263 841|gi:VIPR ALG4 923094938 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 263 841|gi:VIPR ALG4 923094856 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 263 841|gi:VIPR ALG4 923094869 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 263 841|gi:VIPR ALG4 923094926 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 263 841|gi:VIPR ALG4 923094914 263 841|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 263 841|gi:VIPR ALG4 923094902 263 841|Organism:Middle












3. Evolutionary relationships of NSP2 protein. NSP2 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
4. Evolutionary relationships of NSP3 protein. NSP3 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
 gb:VIPR ALG4 941488147 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488147 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 858 2837|gi:VIPR ALG4 829021050 858 2837|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488136 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488136 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488125 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488125 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488114 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488114 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488103 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488103 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488092 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488092 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488081 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488081 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488070 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488070 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488060 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488060 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488049 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488049 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488038 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488038 838 2817|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488027 838 2817|gi:VIPR ALG4 941488027 838 2817|Organism:Middle












 gb:VIPR ALG4 941488016 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488016 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488027 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488027 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488038 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488038 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488049 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488049 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488060 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488060 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488070 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488070 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488081 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488081 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488092 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488092 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488103 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488103 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488114 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488114 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488125 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488125 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488136 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488136 2818 8478|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488147 2818 8478|gi:VIPR ALG4 941488147 2818 8478|Organism:Middle




 5. Evolutionary relationships of NSP4protein. NSP4 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
6. Evolutionary relationships of NSP5 protein. NSP5 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 gb:VIPR ALG4 941488147 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488147 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 8499 10019|gi:VIPR ALG4 829021050 8499 10019|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488136 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488136 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488125 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488125 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488114 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488114 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488103 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488103 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488092 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488092 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488081 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488081 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488070 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488070 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488060 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488060 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488049 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488049 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488038 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488038 8479 9999|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 941488027 8479 9999|gi:VIPR ALG4 941488027 8479 9999|Organism:Middle












 gb:VIPR ALG4 972903337 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903337 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903349 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903349 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903313 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903313 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903441 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903441 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903325 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903325 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903417 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903417 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903405 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903405 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903361 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903361 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903429 9884 10801|gi:VIPR ALG4 972903429 9884 10801|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104987 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104987 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104965 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104965 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104954 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104954 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104976 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104976 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903393 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903393 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903373 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903373 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436864 10011 10928|gi:VIPR ALG4 828436864 10011 10928|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436886 10011 10928|gi:VIPR ALG4 828436886 10011 10928|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436897 10017 10934|gi:VIPR ALG4 828436897 10017 10934|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436875 10020 10937|gi:VIPR ALG4 828436875 10020 10937|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094890 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094890 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094902 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094869 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094856 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094938 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094950 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 10020 10937|gi:VIPR ALG4 829021050 10020 10937|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 10014 10931|gi:VIPR ALG4 926663057 10014 10931|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094914 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094926 10004 10921|Organism:Middle






7. Evolutionary relationships of NSP6 protein. NSP6 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
8. Evolutionary relationships of NSP7protein. NSP7 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
 gb:VIPR ALG4 972903337 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903337 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903349 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903349 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903313 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903313 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903441 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903441 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903325 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903325 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903417 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903417 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903405 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903405 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903361 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903361 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903429 9884 10801|gi:VIPR ALG4 972903429 9884 10801|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104987 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104987 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104965 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104965 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104954 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104954 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 823104976 9998 10915|gi:VIPR ALG4 823104976 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903393 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903393 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 972903373 9998 10915|gi:VIPR ALG4 972903373 9998 10915|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436864 10011 10928|gi:VIPR ALG4 828436864 10011 10928|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436886 10011 10928|gi:VIPR ALG4 828436886 10011 10928|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436897 10017 10934|gi:VIPR ALG4 828436897 10017 10934|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 828436875 10020 10937|gi:VIPR ALG4 828436875 10020 10937|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094890 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094890 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094902 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094869 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094856 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094938 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094950 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 10020 10937|gi:VIPR ALG4 829021050 10020 10937|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 10014 10931|gi:VIPR ALG4 926663057 10014 10931|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094914 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 10004 10921|gi:VIPR ALG4 923094926 10004 10921|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 10020 10937|gi:VIPR ALG4 1000829477 10020 10937|Organism:Middle
66
0.10
 gb:VIPR ALG4 829021050 11814 12062|gi:VIPR ALG4 829021050 11814 12062|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 11808 12056|gi:VIPR ALG4 926663057 11808 12056|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 11814 12062|gi:VIPR ALG4 1000829477 11814 12062|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094950 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094938 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094856 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094869 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094926 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094914 11798 12046|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 11798 12046|gi:VIPR ALG4 923094902 11798 12046|Organism:Middle












9. Evolutionary relationships of NSP8 protein. NSP8 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
10. Evolutionary relationships of NSP9protein. NSP9 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
 gb:VIPR ALG4 923094890 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094890 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094902 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094914 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094926 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094869 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094856 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094938 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 12047 12643|gi:VIPR ALG4 923094950 12047 12643|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 12063 12659|gi:VIPR ALG4 1000829477 12063 12659|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 12063 12659|gi:VIPR ALG4 829021050 12063 12659|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 12057 12653|gi:VIPR ALG4 926663057 12057 12653|Organism:Middle
0.50
 gb:VIPR ALG4 829021050 12660 12989|gi:VIPR ALG4 829021050 12660 12989|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 12654 12983|gi:VIPR ALG4 926663057 12654 12983|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 12660 12989|gi:VIPR ALG4 1000829477 12660 12989|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094950 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094938 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094856 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094869 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094926 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094914 12644 12973|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 12644 12973|gi:VIPR ALG4 923094902 12644 12973|Organism:Middle












11. Evolutionary relationships of NSP10 protein. NSP10 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
12. Evolutionary relationships of NSP11 protein. NSP11 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
 gb:VIPR ALG4 829021050 12990 13409|gi:VIPR ALG4 829021050 12990 13409|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 12984 13403|gi:VIPR ALG4 926663057 12984 13403|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 12990 13409|gi:VIPR ALG4 1000829477 12990 13409|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094950 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094938 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094856 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094869 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094926 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094914 12974 13393|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 12974 13393|gi:VIPR ALG4 923094902 12974 13393|Organism:Middle









 gb:VIPR ALG4 829021051 13410 13451|gi:VIPR ALG4 829021051 13410 13451|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663058 13404 13445|gi:VIPR ALG4 926663058 13404 13445|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829478 13410 13451|gi:VIPR ALG4 1000829478 13410 13451|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094940 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094940 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094928 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094928 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094857 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094857 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094868 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094868 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094916 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094916 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094904 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094904 13394 13435|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094892 13394 13435|gi:VIPR ALG4 923094892 13394 13435|Organism:Middle












13. Evolutionary relationships of NSP12 protein. NSP12 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
14. Evolutionary relationships of NSP13 protein. NSP13 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
 gb:VIPR ALG4 829021050 13410 16207|gi:VIPR ALG4 829021050 13410 16207|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 13404 16201|gi:VIPR ALG4 926663057 13404 16201|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 13410 16207|gi:VIPR ALG4 1000829477 13410 16207|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094950 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094938 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094856 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094869 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094926 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094914 13394 16191|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 13394 16191|gi:VIPR ALG4 923094902 13394 16191|Organism:Middle









 gb:VIPR ALG4 829021050 16208 18001|gi:VIPR ALG4 829021050 16208 18001|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 16202 17995|gi:VIPR ALG4 926663057 16202 17995|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 16208 18001|gi:VIPR ALG4 1000829477 16208 18001|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094950 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094938 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094856 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094869 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094926 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094914 16192 17985|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 16192 17985|gi:VIPR ALG4 923094902 16192 17985|Organism:Middle












15. Evolutionary relationships of NSP14protein. NSP14 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 
16. Evolutionary relationships of NSP15protein. NSP15 protein of MERS isolated 
from Korea. 
 gb:VIPR ALG4 923094890 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094890 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094902 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094914 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094926 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094869 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094856 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094938 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 17986 19557|gi:VIPR ALG4 923094950 17986 19557|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 18002 19573|gi:VIPR ALG4 1000829477 18002 19573|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 18002 19573|gi:VIPR ALG4 829021050 18002 19573|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 17996 19567|gi:VIPR ALG4 926663057 17996 19567|Organism:Middle
0.10
 gb:VIPR ALG4 829021050 19574 20602|gi:VIPR ALG4 829021050 19574 20602|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 19568 20596|gi:VIPR ALG4 926663057 19568 20596|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 19574 20602|gi:VIPR ALG4 1000829477 19574 20602|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094950 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094938 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094856 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094869 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094926 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094914 19558 20586|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 19558 20586|gi:VIPR ALG4 923094902 19558 20586|Organism:Middle























 gb:VIPR ALG4 923094890 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094890 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094902 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094902 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094914 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094914 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094926 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094926 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094869 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094869 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094856 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094856 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094938 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094938 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 923094950 20587 21495|gi:VIPR ALG4 923094950 20587 21495|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 1000829477 20603 21511|gi:VIPR ALG4 1000829477 20603 21511|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 829021050 20603 21511|gi:VIPR ALG4 829021050 20603 21511|Organism:Middle
 gb:VIPR ALG4 926663057 20597 21505|gi:VIPR ALG4 926663057 20597 21505|Organism:Middle
0.10
